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요약

우리는 확보하고 있는 유용 유전자 중 생산성 증대의 표현형적 특징을 가지는 4종

의 유전자와 homology approach를 통하여 발굴된 신규 유용 유전자 14종도 콩 형

질전환체 개발에 적용하였다. 신규 발굴된 chromatin architecture 조절관련 유전자

는 AHL17, AHL22, MtATPG1, MtATPG2, 그리고 GmATPGs 9종으로 이들 모두는 

생산성 증대와 녹기 연장의 표현형적 특징을 제공하였다. 또한 우리는 기능성 유전

체 연구를 통해 신규 발굴한 AMTG1 유전자도 생산성 증대에 대한 표현형적 특징

을 제공함을 확인할 수 있었다.

우리는 상기 유전자를 고효율 콩 형질전환 시스템을 통하여 형질전환체를 생산하였

다. 유전자 도입/발현 분석 등의 기능 분석을 통하여 선별된 형질전환체는 GM 포

장에서 세대 전개를 통하여 다수성 농업형질을 가지는 우수계통으로 선별·육성하였

다. GM 포장에서 3~4차 세대전개를 통하여 우리는 135% 이상의 다수성 농업형질

을 가지는 계통을 우수계통으로 선별하였고, 선별된 우수계통은 9계통이었다. 

보고서 면수: 180

3. 보고서 요약서

보고서 요약서
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4. 국문 요약문

코드번호 D-01

연구의

목적 및 내용

연구개발의 최종 목적은 전 세계 주요작물 중 하나인 콩에 chromatin 

architecture 조절을 통한 다수성 목표 형질이 발현되는 유용 유전자를 도입하여 

다수성에 대한 우량 형질을 가지는 콩 형질전환체를 개발하여 다수성 농업 형질

에 대한 우량 콩 품종 생산 기반을 마련하는 것이다. 

이를 위하여 본 과제에서는 다음의 연구개발 목표를 달성하고자 한다.  

1) 모델식물인 Arabidopsis에서 유용성이 검증된 chromatin architecture 조절 유

전자(AT-hook domain을 가지는 유전자로 노화시기에 chromatin의 안정성

을 제공하여 다수성 목표형질을 가짐) 4종을 기 확립된 형질전환 기술을 이

용하여 콩에 도입하고, 

2) 또한 chromatin architecture 조절을 통한 다수성 목표형질을 지닌 유용 유

전자 6종을 새로이 발굴․분리하여 콩에 도입하고자 한다(총 10종의 형질전환

체 생산).

3) 생산된 콩 형질전환체 7종 이상을 대상으로 다수성 목표형질에 대한 기능분

석을 실시하여 2종의 다수성 목표형질을 지닌 우량 콩 형질전환체를 개발하

고,

4) 개발된 우량 형질전환체를 포장시험을 통하여 다수성 농업 형질(≧120% 종

자수확량)을 지닌 우량 콩 품종 개발에 적용하고자 한다(2종).  

5) 개발된 우량 형질전환체에 대한 품종 개발은 추후 GM 작물 실용화 연구를 

통하여 추진하며 본 사업동안의 추진 단계는 형질전환체 개발까지를 수행한

다.

연구개발성과

가. 연구 결과

우리는 확보하고 있는 유용 유전자 중 생산성 증대와 노화 지연의 표현형적 특징

을 가지는 ATPG3, ATPG4, ATPG7, 그리고 ATPG8과 기능성 유전체 연구 혹은 

homology approach를 통하여 발굴된 신규 유용 유전자 14종도 콩 형질전환체 

개발에 적용하였다. 

애기장대의 chromatin architecture 조절관련 유전자에 대한 homology approach

를 통하여 애기장대에서 AHL17과 AHL22, Medicago truncatula에서 MtATPG1과 

MtATPG2, 그리고 콩에서 GmATPGs 9종을 신규 발굴하였으며, 이들 모두는 생산

성 증대와 녹기 연장의 표현형적 특징을 제공하였다. 그리고 흥미로운 점은 이러

한 유전자들은 그들의 발현 정도에 따라 생산성 증대 그리고/혹은 녹기 연장의 

형질을 제공한다는 것이다. 이러한 기술을 통한 생산성 증대는 야생형과 비슷한 

수확시기를 가진다는 점에서 본 기술이 생산성 증대에 대한 형질 제공에 있어 아

주 강력할 것으로 판단된다. 한편 기능성 유전체 연구를 통해 신규 발굴한 

AMTG1 유전자도 생산성 증대에 대한 표현형적 특징을 제공함을 확인할 수 있었

다.

우리는 상기 유전자를 pB2GW7.0 벡터와 pCSENIF 벡터를 이용한 고효율 콩 형

질전환 시스템을 통하여 형질전환체를 생산하였다. 이후 8종의 유전자에 대한 형

질전환체의 유전자 도입/발현 분석 등의 기능 분석을 통하여 선별된 형질전환체

에서 생산성 증대 농업형질을 나타내는 형질전환체를 선별하였다. 
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선별된 형질전환체는 GM 포장에서 세대 전개를 통하여 우수계통을 선별·육성하

였다. GM 포장에서 3~4차 세대전개를 통하여 우리는 120% 이상의 다수성 농업

형질을 가지는 17계통을 개발하였으며, 이중 135% 이상의 다수성 농업형질을 가

지는 계통을 우수계통으로 선별하였고, 선별된 우수계통은 9계통이었다. 본 연구

팀은 선별된 우수계통에 대한 지속적인 육성 및 분석을 통하여 GM 작물 실용화 

연구를 계속적으로 수행하고자 한다.   

나. 연구개발 목표대비 실적

연구개발성과의

활용계획

(기대효과)

 Chromatin architecture 조절기술을 통한 다수성 형질 관련 유용 유전자의 발굴 

및 기능 검정을 수행하여 이에 대한 지적소유권을 우선 확보하고, 본 유전자들에 

대한 기술이전을 통하여 경제적 이익을 추구할 것이다. 이때 유전자의 기능을 강

화하기 위하여 관련 전공자(식물 생리․생화학자 등)와의 공동연구를 적극 추진할 

것이며, 이러한 연구 결과는 유용 유전자의 기술이전에 있어서 보다 부가가치를 

높일 것이다. 한편 본 사업에 적용한 유전자는 다수성 및 생산성 증대 형질의 제

공에 있어서 폭넓은 식물 스펙트럼을 가지므로 타 경제작물 개발에도 적용이 가

능하리라 기대된다. 

본 사업을 통해 개발된 다수성 농업 형질을 나타내는 우수계통은 이후 안정성 평

가 등의 GM 실용화 연구를 통하여 다수성 GM 콩 품종 개발을 완성하고자 한

다. 개발되는 다수성 GM 콩 품종은 벡터 및 유전자에 대한 지적소유권 확보로 

특허에 대한 문제점을 최소화할 수 있어 작물의 실용화에 유익하게 활용할 수 있

을 것이다. 또한 다수성 GM 콩 품종 개발은 다국적기업의 최근 종자개발 전략과 

일치하므로 해외 진출에 있어 많은 장점을 가질 수 있을 것이다.  

중심어 (5개 이내) chromatin architecture 조절 다수성 콩 형질전환 우수계통
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제 1 장. 연구개발과제의 개요

코드번호 D-03

제 1 절. 연구개발의 필요성

  가. 연구개발대상 기술의 경제적․산업적 중요성 및 연구개발의 필요성

    1) 배경

     21세기 인류는 의학의 발전과 생활환경의 개선 등으로 평균수명이 길어지고 인구는 급속

도록 증가하여 1960년 30억이었던 세계인구가 2007년에는 두 배 이상 증가한 66억에 이르렀고 

2025년에는 약 80-85억 정도로 증가할 것으로 추정되고 있다. 그러나 전 세계적으로 산업화에 

따른 농지면적의 감소와 온난화와 같은 기상조건 악화 등의 요인으로 심각한 식량부족 문제가 

나타나고 있다(그림 1). 최근 지구온난화에 따른 곡물 생산의 어려움이 올해 여름 미국, 러시아, 

남미의 가뭄과 함께 최고조에 달해 2012년 8월 현재 국제곡물가격이 최고치를 기록하고 있고, 

이러한 곡물 가격 상승 및 식량 부족 현상은 앞으로 계속 지속되리라 판단된다.

                                      그림 1. 세계 인구의 증가 곡선(왼쪽)과 환경악화 및 토지 생산성 한계(오른쪽)

    현재 세계인구의 15%에 이르는 약 8-9억 정도의 인구가 만성적인 영양실조 상태에 있는

데, 이로 인한 단백질, 비타민, 무기염류 등의 결핍은 인류에게 심각한 질병을 야기하고 있다.  

그리고 25년 후에 증가할 인구 15-20억 명에게 식량을 제공하기 위해서는 세계 식량생산량이 

적어도 30%는 증가해야 한다. 이러한 이유로 종자 산업 선진국 및 다국적 종자 기업들은 생산

성 향상과 생산비 절감이라는 목표를 달성하기 위한 방향으로 다수성 종자 개발에 집중하고 

있다.

품종보호제도(UPOV) 전면시행(2012년)으로 유전자원 확보와 종자산업의 무한 경쟁: 우리나라

의 UPOV 가입(2002년)과 품종보호제도 전면시행으로 로열티 지급의무 발생 품목이 급증하고 

있으나 여전히 이에 대응하는 유전자원의 확보와 새로운 품종 개발은 미흡한 실정이다. 미국의 

경우, 지난 100여 년간 한반도 등에서 수집한 4,000종 이상의 콩 종자를 수집해 품종 개량하여 
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현재 콩 수출 세계 1위 국가로 도약했다는 사실은 시사하는 바가 크다(출처: 미래농업의 견인

차, 종자산업, SERI, 2009). 최근 FTA 타결 확대, DDA 진전 등에 따라 유전자원을 수집하기 

위한 국가 간 경쟁이 치열해 지고 있으며, 각국은 우수하고 고유한 유전자원을 경쟁의 주요 수

단으로 활용하고 종자주권을 강화하고 있다. 따라서 주요 작물에 대한 신품종 개발은 국가농업

안보 차원에서 필수적이라 할 수 있다.

전 세계 주요 식량자원으로서의 콩 시장 규모 및 현황:  콩은 전 세계의 대표적인 식량 작물로

서 전 세계 수출입 교역시장 규모는 2008년 기준 약 35,132,368천불(수출 규모)/43,754,644천불

(수입 규모)로 매우 큰 시장 규모를 가지고 있다(FAOSTAT, 2011 기준). 이러한 시장 규모는 

전 세계 주요 작물중 하나인 옥수수 시장 규모보다 오히려 큰 것으로 알려지고 있다. 그러나 

한국 시장 규모는 2008년 기준 약 65천불(수출 규모)/ 791,869천불(수입규모)로 열악한 상황이

며, 수출에 비하여 10배 이상의 수입 규모를 가져 심각한 수출입 불균형으로 절대적으로 수입

에 의존하는 실정이다(Table 1). 콩의 높은 영양, 다양한 산업소재로의 활용 및 사료작물로서의 

가치 등 국민 생활에 미치는 중요성을 고려할 때, 현재 국내 콩 자급률은 31.7%로 현저하게 낮

으며, 생산기반마저 한반도의 기후변화에 따라 예상되는 가뭄이나 홍수등과 같은 재해에 매우 

취약하여 이에 대비한 신품종개발이 이루어 지지 않을 경우, 심각한 수확 감소피해가 예상되어 

콩의 생산 부족에 대한 국내에서 안정적 생산 기반 확보가 절실히 필요한 상황이다.  

 Table 1. 전 세계 콩 시장 규모와 재배 면적 및 한국의 시장 규모와 재배 면적 (FAO 통계, 2011, faostat.fao.org)

Year 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009

World Export value (1000$) 10772162 15577785 15583852 15789456 16134418 22934556 35132368 33105318

Import value (1000$) 12295313 17212345 19584314 18967770 17851012 26390203 43754644 35993409

Area Harvested (Ha) 83637497 91593387 92519724 95276367 90131752 96441295 99372337 102386023

Korea Export value (1000$) 51 111 138 89 54 33 65 116

Import value (1000$) 317995 399203 480300 391449 321381 414664 791869 592158

Area Harvested (Ha) 80447 85270 105421 90248 76267 75242 70265 71422

     

GM작물 개발을 통한 종자산업의 메가트렌드 변화: 고전 육종을 통한 작물의 수확성 증가 속

도는 1980년대를 정점으로 많은 노동력과 긴 연구기간, 교배 모본으로 사용되는 유전자원의 고

갈 등으로 인해 크게 둔화되어 현재의 재배와 육종을 통한 생산량 증가에 의한 식량의 확보는 

한계에 이르고 있다.

21세기 식물생명공학 산업은 다양한 식물로부터 유용 유전자를 발굴하고 그 유전자를 경제작

물에 도입하여 개량 형질의 우수 품종을 개발하는 것이 새로운 전략으로 대두되고 있다. 최근 

기능성 유전체 연구를 통하여 유용 유전자의 대량 발굴이 세계적으로 확산되고 있으며, 이러한 

유용 유전자의 경제작물로의 도입은 특수 목적 혹은 기능성 맞춤, 특히 다수성 작물의 개발을 

통한 고부가 가치 창출이 가능하게 할 것이다. 
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2010년 기준 세계 종자 시장의 40%이상(160억 달러)을 GM 종자 시장이 점유하고 있으며, 

2007년 세계시장에서 차지하는 GM 종자의 비중은 약 20%에 불과하였으나, 2015년 이후에는 

50% 이상을 차지할 것으로 전망되고 있으며, 또한 GM 작물 재배규모가 1996년 이후 지속적인 

성장세를 나타내고 있고 최근의 바이오에너지 작물 개발이 급속도로 진행되면서 그 시장 규모

는 기하급수적으로 증가할 것으로 추정된다(그림 2).

 

그림 2.  Global Area of Biotech Crops (Clive James, Global Status of Commercialized Biotech/GM Crops: 2015, 
ISAAA) 

콩의 경우도 마찬가지로 전 세계적으로 GM 콩 재배 면적이 기하급수적으로 증가하고 있다.  

1997년 GM 콩의 점유율은 전체 콩 재배면적의 7.6%를 나타내었으나 2008년에는 GM 콩의 점

유율이 72%를 차지하였다. 미국에서도 마찬가지로 1997년 GM 콩의 점유율은 전체 콩 재배면

적의 4%에 불과하였으나 2008년에는 GM 콩의 점유율이 92%를 차지하였다(그림 3). 따라서 시

장규모의 기하급수적 성장 양상을 보이고 있는 콩은 식량 및 사료 작물의 수입 대체, 수출입 

안정화를 통한 시장 안정화 및 재배농가 소득증대 효과까지 제공한다는 점에서 GM 작물의 개

발이 상대적으로 많은 장점을 제공하리라 확신하며, 이러한 상황을 종합해 볼 때 GM 콩 개발

은 선택이 아닌 필수 사항인 것으로 판단된다.

연구개발대상 기술의 기반성:  이러한 GM 작물 개발 및 산업화의 기술적 요소는 유전자 발굴, 

유전자 기능분석, 작물 형질전환, 이벤트 육성 등의 기술이다. 최근 유용 표현형질을 지닌 유전

자의 발굴 기법으로, 다량의 변이체를 생산하여 일차적으로 표현형 검정을 거쳐 이후 이들의 

표현형 변화를 유발하는 원인이 되는 유전자를 다량으로 동정하는 기능성 유전체 연구가 유전

자 발굴 및 기능분석 요소에 대한 핵심 기술로 적용되고 있다. 본 연구팀 중 주관 기관인 제노
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마인(주)는 최근 기능성 유전체 연구를 통하여 chromatin architecture의 조절 기술로 식물의 

다수성 표현 형질을 제공하는 유용 유전자를 다량 확보하고 있다. 그 중 본 기술과 관련된 유

전자에 대한 예를 들어보면 AT-hook protein으로 알려지고 식물의 chromatin architecture를 

조절함으로써 기능을 가지는 ATPGs(AT-hook proteins of Genomine)를 encoding하는 유전자

들은 작물의 다수성 및 바이오매스 증대 등과 같은 표현형적 특징을 제공할 뿐만 아니라 건조 

등과 같은 기후변화 대응 조절도 제공한다고 증명하였다. 따라서 이와 같은 유용 유전자의 주

요 식량 자원인 콩에 대한 적용은 다수성 및 종자 생산 안정성 품종 개발에 있어서 많은 장점

을 제공하리라 확신한다.  

그림 3. 미국 및 전 세계 콩 재배면적에 있어서 GM 콩의 재배 점유율 (Global status of Biotech/GM crops, ISAAA, 
2011) 

그림 4. PAC 유전자 도입을 통한 β-carotene 다량 축적 신기능성 우량 콩 형질전환체 개발
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GM 작물 개발 및 산업화의 두 번째 요소는 작물 형질전환 및 이벤트 육성 기술이다. 협동기

관인 동아대학교 정영수 교수 연구팀은 국내 콩 품종의 고효율 형질전환 시스템을 확립하였으

며, 이를 통하여 신 기능성 및 다수성 형질 발현 콩 형질전환체 개발을 성공하였으며(그림 4 

참조), 현재 경북대학교 이정동 교수 연구팀과 공동으로 이들에 대한 포장에서의 목표 형질 및 

농업 형질 검정을 수행하고 있다. 이러한 콩에 대한 고효율 형질전환 시스템 확립 및 이벤트 

육성 기술은 우량 콩 품종 개발에 공헌할 수 있는 핵심 기술이다. 따라서 다수성 콩 신품종 개

발에 대한 주관기관과 협동기관의 기술력은 본 사업의 성공에 대한 초석이 될 것이다.

   2) 연구개발대상 기술의 핵심성

    급속한 인구 증가 및 기후 변화로 인한 식량 생산량 부족과 국내에서의 낮은 식량 자급률

은 생산성 향상과 생산비 절감이라는 목표를 달성하기 위한 방향으로 다수성 종자 개발에 집

중하게 하고, 이러한 품종 개발은 국가 농업 경쟁력 확보 및 FTA 대응, 그리고 global 시장 개

척에 있어서 선택이 아닌 필수 요소인 것으로 판단된다.

    전 세계 주요 작물 중 하나인 콩은 식량 및 사료 자원으로서 뿐만 아니라 건강보조제, 바

이오디젤, 잉크 등 산업용 소재 등으로 외연 확대가 활성화되면서 시장 규모가 기하급수적으로 

성장세를 유지하고 있으며(그림 5), 이러한 사실은 작물의 활용 영역의 확대를 통한 고부가 가

치 창출을 이루는데 많은 장점을 제공할 것이다.

그림 5. 콩 종자산업의 외연 확대 사례 (신종수, 2012, 글로벌 종자산업, 세계농업 제139호)

    다수성 우량 콩 품종을 개발하기 위해서는 종자 수확량 증가와 같은 표현형을 제공하는 

유전자의 확보 및 발굴과, 우량 콩 품종에 있어 핵심 기술인 고효율 콩 형질전환 시스템 확립 

및 이벤트 육성 기술이 관건이다. 흥미로운 사실은 식물의 노화 조절은 1차적으로 작물의 생산

성 증가에 결정적 공헌을 할 수 있다는 것이다. 기존 보고에 의하면(Gan et al, 1995), 담배에서 

노화 조절을 통해 생산성을 최고 50%까지 증가시킬 수 있었으며, 또한 벼(personal 

communication, 국제미작연구소, 2004)와 콩(Guiamett et al., 1990)과 같은 곡물류에서도 노화 

조절을 통해 생산성이 각각 최소 10%, 30% 이상의 증대 효과를 얻을 수 있었다. 그러나 이러

한 노화 조절 유전자의 적용에 있어서 많은 경우는 작물의 수확 시기에 대한 문제점을 제공하
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여 상업화에 있어서 단점이 된다는 것이다. 따라서 작물의 수확 시기가 야생형과 비슷한 다수

성 작물의 개발이 필요한데, 본 연구팀이 확보하고 있는 chromatin architecture 조절 기술은 

다수성 작물 개발이 가능하게 하고, 또한 흥미로운 점은 수확 시기에 있어서 야생형과 비슷하

다는 것이다. 그러므로 본 연구팀이 확보하고 있는 chromatin architecture 조절 기술은 야생형

과 비슷한 수확 시기를 가지고 다수성을 제공한다는 점에서 다수성 우량 콩 품종 개발에 많은 

장점을 제공하며, 또한 본 기술은 건조 등과 같은 기후 변화 대응에 대한 조절도 가능하게 함

으로써 최종적으로 다수성 뿐 만 아니라 종자 생산 안정성도 가지는 우량 품종 개발이 가능하

게 할 것이다.

    따라서 본 과제는 chromatin architecture 조절 기술을 개발하고, 전 세계 주요 작물 중 하

나인 콩에서의 활용성을 연구하여 최적의 다수성 농업 형질을 가지는 신기능성 콩 품종 개발

을 목적으로 한다.  

Chromatin architecture 조절기술: 이러한 다수성 콩 품종 개발에 있어서 개체 크기, 종자 수확

량 증가 등과 같은 목표형질을 제공하는 chromatin architecture 조절기술은 또한 기후 변화 대

응 조절도 가능하여 다수성 및 종자생산 안정성 콩 품종 개발에 있어 범용적 응용이 가능한 

핵심 기술이다. 본 연구팀은 다수성 콩 품종 개발의 연구 추진 속도를 가속화하기 위하여 일차

적으로 기 확보된 유용 유전자를 콩 품종 개발에 적용하고자 하며, 보다 다양하고 강력한 표현

형질을 가진 품종을 개발하기 위하여 chromatin architecture 조절기술을 보다 발달시켜, 그 기

능을 검정하고 신품종 개발에 적용하고자 한다.

본 연구팀은 현재 chromatin architecture 조절기술을 콩에 적용하여 형질전환, 형질전환체 생

산 그리고 다수성 농업형질을 가지는 형질전환체를 개발하고 있다. 특히 ORE7 유전자를 이용

한 다수성 콩 형질전환체의 개발은 본 사업의 성공에 대한 확신을 제공할 것이며, 확보하고 있

는 chromatin architecture 조절 관련 유용 유전자는 사업의 조기 성공을 이끌어내어 상업화에 

대한 초석을 제공할 것으로 판단된다. 

콩 형질전환 및 이벤트 육성 기술: 콩의 품종 개발은 전통적인 육종 방법을 이용하고 있으나, 

최근 분자생물학적 방법을 이용하여 신품종 개발이 시도되고 있다. 그러나 아직 국내에서 콩에 

대한 상업적으로 안정적인 형질전환 성공 사례는 거의 없는 실정이다. 본 연구팀은 국내 콩 품

종인 광안콩을 이용하여 아그로박테리움을 매개로 한 고효율의 안정적인 형질전환 기법을 확

립하였으며, 이를 통한 형질전환체 생산, 그리고 신기능성 및 다수성 형질 발현 형질전환체 개

발을 수행하고 있으며, 개발된 형질전환체는 포장시험을 통하여 농업 형질 검정을 수행하고 있

다.  이러한 아그로박테리움 매개 고효율 콩 형질전환 기법 및 이벤트 육성 기술은 본 과제의 

핵심기술이다.  
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  나. 본 과제의 기술과 관련된 본 연구팀의 선행연구 결과 

   1) 다수성 콩 품종 개발용 chromatin architecture 조절기술 개발(주관 기관)

그림 6. 제노마인(주)에서 확보하고 있는 기능성 유전체 연구 기법

    주관 기관인 제노마인(주)는 식물의 기능성 유전체 연구를 통하여 농업에 직접 이용 가능

한 식물 유용 기능성 유전자의 대량발굴을 수행하고 있으며, 여기에 gene expression profiling 

기법인 plant proteomics를 접목하여 생체 내 gene networking 등 유전자의 기능을 효율적으

로 밝히고 있는 중이다(그림 6).  

    최근 본 연구팀은 식물의 organ size, 종자 수확량 증가와 같은 표현 형질을 유도하는 

chromatin architecture 조절 관련 유전자들을 대량 발굴하고 이들의 기능 분석에 집중하여 종

자 수확량 증가 유도  chromatin architecture 조절 기술을 개발하였다. 

    Chromatin architecture 조절은 DNA methylation, histone acetylation/deactylation 등을 

조절하는 유전자 및 chromatin binding을 통하여 기능을 가지는 유전자 등에 의해 유도되며, 

이러한 chromatin architecture 조절은 식물 발달의 다양한 현상을 조절하고, 또한 epigenetic 

effect를 가져 보다 폭 넓은 작용 스펙트럼을 제공하는 것으로 알려지고 있다(Li et al., 2002). 

    본 연구팀의 AT-hook protein을 encoding하는 유전자를 이용한 chromatin architecture 조

절기술은 식물의 노화 진행 동안 chromatin의 안정성을 제공하여 식물의 종자 수확량 증대 또

는 노화 지연의 표현형적 특징을 나타내었다. 흥미로운 점은 이러한 표현형적 특징은 적용 유

전자의 발현 레벨에 따른다는 것이다. 적용 유전자의 발현이 강하면 강할수록 노화 지연의 표

현형이 강력하게 나타나고, 적용 유전자의 발현이 적정 수준을 유지하면 식물의 바이오매스 증

대 및 종자 수확량 증가에 대한 특징적인 표현형을 가졌으며, 특히 종자 수확량 증가에 대한 

표현형적 특징은 야생형과 비슷한 수확시기를 가진다는 점에서 본 기술이 종자 수확량 증가에 



- 13 -

대한 형질 제공에 있어 아주 강력할 것으로 판단된다(그림 7). 또한 본 기술은 건조 등과 같은 

기후변화 대응에 있어서도 저항성을 제공하여 종자 수확량 증가뿐 만 아니라 종자생산 안정성 

형질 제공에 있어서도 보다 많은 장점을 제공할 것으로 확신한다. 본 연구팀은 chromatin 

architecture 조절에 관여하는 유전자를 현재 6종 이상 발굴하였으며, 기능성 유전체 연구 혹은 

homology approach 등을 통하여 종자 수확량 증가와 종자 생산 안정성에 강력한 형질을 제공

하는 chromatin architecture 조절 유전자를 추가적으로 발굴하고 있는 중이다. 

그림 7. Chromatin engineering technology of Genomine shows a wide range of yield increase and/or 
senescence delay in the plants by the expression level of ATPGs genes

    우리는 본 기술이 우량 작물 개발에 적용이 가능한지를 확인하기 위하여 콩과 유채, 그리

고 잔디에 본 기술 관련 유전자인 ORE7을 적용하여 생산된 형질전환체의 표현형적 특징을 조

사하였다. 그 결과 콩, 유채 그리고 잔디 모두에서 기대했던 표현형적 특징, 즉 종자 수확량 증

가, tiller 수의 증가 등과 같은 생산성 증대의 표현형적 특징을 확인할 수 있었다. 콩에서 

ORE7 유전자의 도입은 콩의 녹기 연장과 종자 수확량 증가와 같은 뚜렷한 표현형적 특징을 

나타내었고, 이러한 표현형적 특징은 유전자 발현 레벨의 차이에 의해 이루어지는 것으로 확인

되었다. 즉, 유전자의 발현이 강하면 강할수록 녹기연장의 표현형을, 그런 반면 유전자의 발현

이 약한 상태에서 적정 수준에 도달하면 종자 수확량 증가와 같은 다수성 농업형질의 표현형

을 나타내었다(그림 8). 또한 잔디에서도 같은 경향을 나타내는데, 잔디에서 ORE7 유전자의 도

입은 잔디의 녹기연장, 그리고 tiller 수의 증가와 같은 생산성 증대의 형질을 나타내었고, 이러

한 표현형적 특징은 유전자의 발현 레벨의 차이에 의해 이루어지는 것으로 확인하였다(그림 9 

왼쪽). 흥미롭게도,  chromatin architecture 조절 기술은 염 혹은 건조와 같은 기후 변화에 대

한 적응성도 제공하였다(그림 9 오른쪽 참조). 따라서 본 기술은 쌍자엽 작물뿐만 아니라 단자

엽 작물에서도 적용이 가능하고, 기후변화 대응 조절이 가능하다는 점에서 본 기술이 다양한 

작물에서 다수성 형질을 나타내는데 있어 많은 장점을 제공할 것으로 판단된다. 
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그림 8. The comparison of seed production in the senescence delay lines and yield increase lines of T3 
ORE7-introduced soybeans (upper) and gene expression of ORE7 in the T4 transgenic soybean plants using 
qRT-PCR (lower). GM16, GM20, GM19, GM15, GM17, GM18 and GM21: representative yield increase lines. 

그림 9. 우량 잔디 형질전환체의 생산성 증대 표현형 및 유전자 발현(왼쪽), 그리고 염 스트레스 저항성 표현형(오른쪽)

    본 사업에 적용할 chromatin architecture 조절 기능을 가지는 확보 유전자는 다음과 같다. 

    (1) ATPG3 (AT-hook protein of Genomine 3): AT-hook DNA-binding protein을 encoding

하는 유전자 그룹에 포함되는 유전자로 그들이 발현 조절을 통하여 식물의 노화 지연 혹은 식

물의 종자 수확량 증가에 대한 표현형적 특징을 가지며, 또한 기후 변화에 대한 적응성을 제공

하는데, 특히 건조 스트레스에 대해 강력한 형질을 제공한다(그림 10).
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그림 10. ATPG3이 과발현된 애기장대의 표현형적 특징(A), 생산성 증대 지표를 통한 바이오매스 증대 및 종자수확
량 분석(B), 건조 스트레스에 대한 저항성(C), 그리고 산화 스트레스에 대한 저항성(D) 

    (2) ATPG4 (AT-hook protein of Genomine 4): AT-hook DNA-binding protein을 encoding

하는 유전자그룹에 포함되는 유전자로 식물의 바이오매스 증대 및 종자 수확량 증가에 특히 

강력한 표현형을 가지고 ATPG3과 마찬가지로 수명 연장에 대한 표현형적 특징을 제공하며, 

식물체의 표현형적 분리는 본 유전자 발현 레벨 조절을 통해 이루어지는 것으로 나타났다. 또

한 기후 변화에 대한 적응성을 제공하는데, 특히 건조 및 산화 스트레스에 대한 저항성을 제공

하는 것으로 나타났다(그림 11).

그림 11. ATPG4가 과발현된 애기장대의 표현형적 특징(A), 생산성 증대 지표를 통한 바이오매스 증대 및 종자수확
량 분석(B), 건조 스트레스에 대한 저항성(C), 그리고 산화 스트레스에 대한 저항성(D) 

    (3) ATPG7 (AT-hook protein of Genomine 7): AT-hook DNA-binding protein을 encoding

하는 유전자 그룹에 포함되는 유전자로 앞선 두 유전자에 비하여 기후 변화에 대한 강한 적응

성을 제공한다. ATPG7 유전자도 앞선 유전자와 마찬가지로 수명 연장에 대한 표현형적 특징, 
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그리고 유전자의 발현 조절을 통하여 종자 수확량 증가의 표현형적 특징을 가진다(그림 12).

그림 12. ATPG7이 과발현된 애기장대의 표현형적 특징(A), 생산성 증대 지표를 통한 바이오매스 증대 및 종자 수확
량 분석(B), 건조 스트레스에 대한 저항성(C), 그리고 산화 스트레스에 대한 저항성(D) 

    (4) ATPG8 (AT-hook protein of Genomine 8): AT-hook DNA-binding protein을 encoding

하는 유전자 그룹에 포함되는 유전자로 ATPG7 유전자와 마찬가지로 기후 변화에 대한 강한 

적응성을 제공한다. 또한 ATPG8 유전자도 앞선 유전자와 마찬가지로 수명 연장에 대한 표현

형적 특징, 그리고 유전자의 발현 조절을 통하여 종자 수확량 증가의 표현형적 특징을 가진다

(그림 13).

그림 13. ATPG8이 과발현된 애기장대의 표현형적 특징(A), 생산성 증대 지표를 통한 바이오매스 증대 및 종자 수확
량 분석(B), 건조 스트레스에 대한 저항성(C), 그리고 산화 스트레스에 대한 저항성(D) 

    2) GM 콩 실용화 연구를 위한 콩 형질전환용 벡터 개발 기술 개발 (주관기관)

   GM 콩 실용화 연구를 위하여 제노마인(주)는 SEN1 promoter를 이용한 pCSEN 벡터를 개
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발하였다.  pCSEN 벡터의 SEN1 promoter는 포항공대 남홍길 박사가 발굴한 promoter로 특허

출원 없이 국제 학술지에 논문으로 게재한 상태로 특허의 청구 범위에 있어서 자유롭고, 식물

의 발달 단계 중 노화관련 및 부분적으로 스트레스 관련 promoter이기 때문에 식물의 발달 초

기에는 정상적 생육을 유지할 수 있는 장점이 있고, 본 연구팀에서 발굴하는 유전자 그룹은 최

고 발현 조건이 아닌 낮은 발현 조건에서 최적의 기능을 가지기에 본 벡터의 사용은 다수성 

우량 콩 품종 개발에 보다 많은 장점을 제공하리라 판단된다(그림 14).

그림 14.  pCSEN-IF vector map for soybean transformation and the vector activity against  various stress conditions

    3) 콩 형질전환 기술 개발 (협동기관) 및 형질전환체 개발 (주관/협동 공동연구)

    본 과제의 협동 기관인 동아대 정영수 박사 연구팀은 국내 콩 품종의 형질전환 체계를 이

미 확립하여 콩 형질전환체 개발을 수행하고 있으며(그림 15), 최근 AtSZF2 도입을 통해 염 저

항성을 가지는 콩 형질전환체 개발에 성공하여 국내 특허 출원을 하였다(대한민국 특허출원 

10-2011-0007862, 10-2011-0084975). 또한 ORE7 도입 다수성 형질전환체 개발에도 성공하여 현

재 포장시험을 통하여 농업 형질 특성을 분석하고 있는 중이다.

                                 그림 15. 아그로박테리움 매개 콩 형질전환 과정
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AtSZF2 콩 형질전환체 개발: AtSZF2(AtSIZ) 콩 형질전환체의 in vivo 염분 스트레스에 대한 

저항성을 확인하기 위하여 락울을 이용하여 T2 형질전환 식물체를 200 mM의 NaCl 스트레스 

하에서 10일간 방치하였다. 그 결과, in vitro의 결과와 마찬가지로 #4와 #6 형질전환 라인에서 

염분 스트레스에 대한 저항성을 강하게 나타나는 것을 확인 할 수 있었고, 염분에 의한 세포 

사멸 정도를 알아보기 위해서 ion leakage를 측정해 본 결과, 대조구보다 #4와 #6 형질전환 라

인에서 세포사멸 정도가 낮은 것을 알 수 있었다(그림 16). 그리고 우리는 AtSZF2의 발현을 통

하여 염분 스트레스 저항성을 가지는 변이체의 염분 스트레스 관련 유전자 발현을 조사해 본 

결과, 콩의 염분 스트레스 관련 유전자 중 대부분의 유전자(GmDREB2, GmDREB3, GmOLPb, 

GmERF3, GmPHD2, GmGT-2A, GmGT-2B, GmbZIP62, GmWRKY54) 발현이 증가하였음을 알 수 

있었다(그림 17). 따라서 AtSZF2의 삽입을 통한 콩에서의 발현은 콩의 염분 스트레스 관련 유

전자의 발현을 증가시킴으로써 염분 스트레스에 대한 저항성을 제공할 것으로 추측된다. 

그림 16. AtSZF2 발현 형질전환체의 200 mM NaCl 처리에 의한 표현형적 특징(A), ion leakage 분석(B)

그림 17. AtSZF2 발현 형질전환체의 염분 스트레스와 관련된 콩 유전자의 발현 양상
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확보 유전자에 대한 콩 형질전환 및 형질전환체 생산: 협동기관인 동아대는 현재 본 사업에 적

용하고자 하는 확보 유전자 ATPG3, ATPG4, ATPG7, 그리고 ATPG8에 대하여 형질전환 및 형

질전환체 생산을 수행하고 있다(그림 18 참조). 이러한 선행 연구는 본 사업의 확신 및 조기 

성공에 대한 초석이 될 것으로 판단된다. 

그림 18. ATPG3(위쪽)과 ATPG4(아래쪽) 도입 콩 형질전환체의 재분화 및 생산 과정
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연구 개발 최종 목표 연구 개발 내용

 Chromatin architecture 조절을 

통한 다수성 형질관련 유용 유전자 

발굴 및 기능 검정 (10종)

․ 기 확보된 유용 유전자의 기능 재검정 (ATPG3, ATPG4, 

ATPG7, ATPG8, 4종)

․ Chromatin architecture 조절을 통한 다수성 형질관련 유용 

유전자 발굴 및 기능 검정 (6종)

- 변이체 표현형 분석 및 분자․생리․생화학적 기능 조사

- 유용 유전자에 대한 loss-of-function, gain-of function 애

기장대 변이체 표현형 및 기능 분석

- 생산성 증대 지표 분석을 통한 다수성 형질 확인

유용 유전자가 도입된 콩 

형질전환체 생산 (10건)

․ 유용 유전자의 콩 도입 및 형질전환체 생산 (10건)

- 유용 유전자의 콩 도입을 위한 특허회피 vector construct 

제작

- 고효율 형질전환 시스템을 통한 콩 형질전환 실시 

- 형질전환 콩의 1차 기능 분석: 유전자 도입(단일 유전자 

도입 확인) 및 발현 분석

- 콩 형질전환체 생산 

제 2 절. 연구개발의 목표 및 내용

  가. 연구개발의 최종목표 및 주요내용

    연구개발의 최종 목적은 전 세계 주요작물 중 하나인 콩에 chromatin architecture 조절을 

통한 다수성 목표 형질이 발현되는 유용 유전자를 도입하여 다수성에 대한 우량 형질을 가지

는 콩 형질전환체를 개발하여 다수성 농업 형질에 대한 우량 콩 품종 생산 기반을 마련하는 

것이다. 

이를 위하여 본 과제에서는 다음의 연구개발 목표를 달성하고자 한다.  

1) 모델식물인 Arabidopsis에서 유용성이 검증된 chromatin architecture 조절 유전자(AT-hook 

domain을 가지는 유전자로 노화시기에 chromatin의 안정성을 제공하여 다수성 목표형질

을 가짐) 4종을 기 확립된 형질전환 기술을 이용하여 콩에 도입하고, 

2) 또한 chromatin architecture 조절을 통한 다수성 목표형질을 지닌 유용 유전자 6종을 새

로이 발굴․분리하여 콩에 도입하고자 한다(총 10종의 형질전환체 생산).

3) 생산된 콩 형질전환체 7종 이상을 대상으로 다수성 목표형질에 대한 기능분석을 실시하여 

2종의 다수성 목표형질을 지닌 우량 콩 형질전환체를 개발하고,

4) 개발된 우량 형질전환체를 포장시험을 통하여 다수성 농업 형질(≧120% 종자수확량)을 지

닌 우량 콩 품종 개발에 적용하고자 한다(2종).  

5) 개발된 우량 형질전환체에 대한 품종 개발은 추후 GM 작물 실용화 연구를 통하여 추진

하며 본 사업동안의 추진 단계는 형질전환체 개발까지를 수행한다.
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콩 형질전환체의 기능분석(7종 

이상)을 통한 우량 형질전환체 개발 

(2종)

․ 기능 분석을 통하여 다수성 목표형질을 지닌 우량 형질전환

체 개발 (2종)

- 형질전환 콩의 1차 표현형 분석(최종 7건 이상) 

- 형질전환 콩의 온실 및 포장 검정을 통한 농업 형질 규명 

우량 형질전환체의 세대 전개 및 

후대 검정 (농업형질: ≧120% 

종자수확량, 2종)

․ 종자 확보 및 후대 검정 (2종)

- 선발된 콩 형질전환체의 밀양, 군위 등에서 GMO 포장시

험을 통한 농업형질 규명 

- 도입 유전자의 발현량 및 수확량 정밀 분석

우량 형질전환체의 GM 작물 

실용화 탐색

․ GM 작물 실용화 탐색: 

- 특허 회피 벡터 제작, 벡터 시스템 점검, 도입 유전자의 

안정성 점검 등

- 형질전환체 실용화를 위한 국내 종자회사와의 협의 및 마

케팅 

특허 및 논문 등 지적 소유권 확보 

(18건)

․ 특허출원/등록 15건   

․ 논문: 3건 (SCI 학술지 3건) 
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기관 연구 개발 최종 목표 연구 개발 내용

제노마인(주)

(주관기관)

다수성 형질 관련 유용 

유전자 발굴 및 기능 검정

․기 확보된 유용 유전자의 기능 재검정 (ATPG3, ATPG4, ATPG7, ATPG8)

․Chromatin architecture 조절을 통한 다수성 형질 관련 유용 유전자 발굴 

및 기능 검정 

- 변이체 표현형 분석 및 분자․생리․생화학적 기능 조사

- 유용 유전자에 대한 loss-of-function, gain-of function 애기장대 변이체 

표현형 및 기능 분석

- 생산성 증대 지표 분석을 통한 다수성 형질확인

유용 유전자가 도입된 콩 

형질전환체 생산

․유용 유전자의 콩 도입 및 형질전환체 생산 

- 유용 유전자의 콩 도입을 위한 특허회피 vector construct 제작

다수성 우량 콩 형질전환체 

기능 분석 

․기능 분석을 통하여 다수성 목표 형질을 가진 우량 콩 형질전환체 개발 

- 형질전환 콩의 2차 기능 분석 (목표 형질에 대한 생리․생화학적 분석)

우량 형질전환체의 GM 작물 

실용화 탐색

․GM 작물 실용화 탐색: 

- 특허 회피 벡터 제작, 벡터 시스템 점검, 도입 유전자의 안정성 점검 등

- 형질전환체 실용화를 위한 국내 종자회사와의 협의 및 마케팅 

지적소유권 확보 ․특허출원 7건, 특허등록 3건

동아대

(협동기관)

유용 유전자가 도입된 콩 

형질전환체 생산

․유용 유전자의 콩 도입 및 형질전환체 생산 

- 유용 유전자의 콩 도입을 위한 발현 vector 제작

- 콩 형질전환 수행 

- 형질전환 콩의 1차 기능 분석: 유전자 도입 및 발현 분석

- 형질전환체 생산 

우량 콩 형질전환체 개발

․기능 분석을 통하여 다수성 목표 형질을 가진 우량 콩 형질전환체 개발 

- 형질전환 콩의 1차 표현형 분석 

- 형질전환 콩의 온실 및 포장시험을 통한 농업 형질 규명 

세대 전개 및 후대 검정

․종자 확보 및 후대 검정

- 선발된 콩 형질전환체의 밀양, 군위 등에서 GMO 포장시험을 통한 농업

형질 규명 

- 도입 유전자의 발현량 및 수확량 정밀 분석

지적소유권 확보 ․특허출원 2건, 특허등록 3건, 논문 3건 (SCI학술지 3건)

    나. 과제별(세부․협동) 연구개발의 목표 및 내용  

    상기의 최종 연구개발 목표를 달성하기 위하여 주관기관인 제노마인(주)는 유용 유전자 발

굴 및 기능 검정, 협동기관인 동아대는 콩 형질전환 및 형질전환체 생산, 그리고 협동기관으로

부터 생산된 형질전환체의 다수성 목표 및 농업형질 관련 기능 분석, 우량 형질전환체 개발 및 

GM 작물 실용화 연구는 주관기관과 협동기관이 공동으로 연구를 수행하고자 한다.
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    다. 연차별․세부과제별 연구개발의 목표 및 내용

구분
(연도)

세부과제별 연구개발의 목표 연구개발의 내용 

1차년도
(2012년)

다수성 콩 
품종 개발용 
유용 유전자 

발굴 

 * 기확보 유전자의 기능 
재검정

 * 유용 유전자 2종 발굴

 * 형질전환용 벡터 제작

 - 다수성 형질 관련 기확보 유전자의 기능 
재검정: ATPG3, ATPG4, ATPG7, ATPG8 

(총 4종)

 - 다수성 형질 관련 신규 유용 유전자(신규 
1, 2) 발굴 및 기능 검정 (2종)

 - 기확보 및 신규 1, 2 유전자의 콩에 대한 
형질전환용 벡터 제작 (총 6건)

다수성 우량 
콩 

형질전환체 
개발 

 * 콩 형질전환체 4종 생산

 기확보 유전자 형질전환 및 형질전환체 생산 
(4종)

  - 콩 형질전환 
  - 형질전환체 도입 유전자 확인
  - 형질전환체 종자 생산 (4종)

2차년도
(2013년)

다수성 콩 
품종 개발용 
유용 유전자 

발굴 

* 유용 유전자 2종 발굴

* 형질전환용 벡터 제작

 - 다수성 형질 관련 신규 유용 유전자(신규 
3, 4) 발굴 및 기능 검정 (총 4종)

 - 신규 1, 2, 3, 4 유전자의 콩에 대한 형질
전환용 벡터 제작 

다수성 우량 
콩 

형질전환체 
개발 

* 콩 형질전환체 4종 
생산

* 콩 형질전환체 기능 
검정

신규 유전자 형질전환 및 형질전환체 생산 
(총 8종)

 - 콩 형질전환 
 - 형질전환체 도입 유전자 확인
 - 형질전환체 종자 생산 (4종)

형질전환체 기능 검정
 - 1차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 1차 

기능 검정
 - 1차년도 생산 콩 형질전환체 포장 전개

3차년도
(2014년)

다수성 콩 
품종 개발용 
유용 유전자 

발굴

 * 유용 유전자 1종 발굴

 * 형질전환용 벡터 제작

  - 다수성 형질 관련 신규 유용 유전자(신규 
5) 발굴 및 기능 검정 (총 5종)

  - 신규 5 유전자의 콩에 대한 형질전환용 
벡터 제작

다수성 우량 
콩 

형질전환체 
개발

 * 콩 형질전환체 1종 생산

 * 콩 형질전환체 기능 
검정

 * 포장 실험

 신규 유전자 형질전환 및 형질전환체 생산 
(총 9종)

  - 콩 형질전환 
  - 형질전환체 도입 유전자 확인 및 종자 생

산 (1종)

 형질전환체 기능 검정
  - 1차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 2차 

기능 검정
  - 2차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 1차 

기능 검정 

 우량 콩 형질전환체의 농업적 특성 분석
  - 포장 전개 및 증식
  - 수확 조사
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구분 
(연도)

세부과제별 연구개발의 목표 연구개발의 내용 

4차년도
(2015년)

다수성 콩 
품종 개발용 
유용 유전자 

발굴 

* 유용 유전자 1종 발굴

* 형질전환용 벡터 제작 

 - 다수성 형질 관련 신규 유용 유전자(신규 
6) 발굴 및 기능 검정 (총 6종)

 - 신규 6 유전자의 콩에 대한 형질전환용 
벡터 제작

 - in vitro, in vivo에서 형질전환체 특성 분
석

다수성 우량 
콩 

형질전환체 
개발 

 * 콩 형질전환체 1종 생산

 * 콩 형질전환체 기능 
검정 (주관 공동)

 

 

 신규 유전자 형질전환 및 형질전환체 생산 
(총 10종)

  - 콩 형질전환 

  - 형질전환체 도입 유전자 확인 및 종자 생
산 (1종)

 형질전환체 기능 검정

  - 1차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 포장
시험 

  - 2차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 2차 
기능 검정

  - 3차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 1차 
기능 검정 

5차년도
(2016년)

다수성 콩 
품종 개발용 
유용 유전자 

발굴 

 * 유용 유전자 추가 기능 
검정

  - 발굴한 유용 유전자에 대한 다수성 형질 
관련 추가 기능 검정

  - in vitro, in vivo에서 형질전환체의 다수성 
목표형질 분석

다수성 우량 
콩 

형질전환체 
개발 

 * 콩 형질전환체 기능 
검정 및 우량 
형질전환체 개발 (주관 
공동)

 

 * GM 작물 실용화 연구 
(주관 공동)

 형질전환체 기능 검정 및 우량 콩 형질전환
체 개발 (2종)

  - 1차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 포장
시험을 통한 농업 형질 규명

  - 2차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 포장
시험 

  - 3차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 2차 
기능 검정

  - 4차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 1차 
기능 검정 

 GM 작물 실용화 연구: 형질전환체 개발 (2

종)

  - GM 작물 형질전환체 선별 및 개발

  - 이벤트 선발 단계 직전까지 완료 예정 
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제 3 절. 평가의 착안점 및 기준 

년도 세부연구목표 가중치 평가의 착안점 및 척도

1차년도
(2012년)

◦ 다수성 형질 관련 유용 유전자 
발굴 및 기능 검정

50%

- 기 확보된 유전자 4종에 대한 기능 재검정 여부
- 신규 유용 유전자 2종 발굴 및 기능 검정 여부
- 기확보 유전자 4종에 대한 콩 형질전환용 벡터 construct 

제작 여부

◦ 콩 형질전환체 생산 및 개발 30%
- 기확보 유전자 4종에 대한 형질전환 및 형질전환체 생산 

여부 (유전자당 20개체 이상)

◦ 지적소유권 확보 20% - 2건의 특허 출원/등록 여부 

2차년도
(2013년)

◦ 다수성 형질 관련 유용 유전자 
발굴 및 기능 검정

40%
- 신규 유용 유전자 2종 발굴 및 기능 검정 여부
- 신규 유용 유전자 4종에 대한 콩 형질전환용 벡터 construct 

제작 여부

◦ 콩 형질전환체 생산 및 개발 40%
- 신규 유전자 4종에 대한 형질전환 및 형질전환체 생산 여부 

(유전자당 20개체 이상)
- 1차년도에 생산된 형질전환체에 대한 1차 기능 검정 여부

◦ 지적소유권 확보 20%
- 3건의 특허 출원/등록 여부
- 1건의 SCI급 학술지 게재 여부

3차년도
(2014년)

◦ 다수성 형질 관련 유용 유전자 
발굴 및 기능 검정

30%
- 신규 유용 유전자 1종 발굴 및 기능 검정 여부
- 신규 유용 유전자 1종에 대한 콩 형질전환용 벡터 construct 

제작 여부

◦ 콩 형질전환체 생산 및 개발 50%

- 신규 유전자 1종에 대한 형질전환 및 형질전환체 생산 여부 
(유전자당 20개체 이상)

- 1차년도에 생산된 형질전환체에 대한 2차 기능 검정 여부
- 2차년도에 생산된 형질전환체에 대한 1차 기능 검정 여부

◦ 지적소유권 확보 20%
- 3건의 특허 출원/등록 여부 
- 1건의 SCI급 학술지 게재 여부 

4차년도
(2015년)

◦ 다수성 형질 관련 유용 유전자 
발굴 및 기능 검정

30%
- 신규 유용 유전자 1종 발굴 및 기능 검정 여부
- 신규 유용 유전자 1종에 대한 콩 형질전환용 벡터 construct 

제작 여부

◦ 콩 형질전환체 생산 및 개발 50%

- 신규 유전자 1종에 대한 형질전환 및 형질전환체 생산 여부 
(유전자당 20개체 이상)

- 1차년도에 생산된 형질전환체에 대한 포장시험 (I) 여부
- 2차년도에 생산된 형질전환체에 대한 2차 기능 검정 여부
- 3차년도에 생산된 형질전환체에 대한 1차 기능 검정 여부

◦ 지적소유권 확보 20%
- 3건의 특허 출원/등록 여부 
- 1건의 SCI급 학술지 게재 여부 

최종 평가
(2016년)

◦ 다수성 형질 관련 유용 유전자 
발굴 및 기능 검정

40%

- 기 확보된 유전자 4종에 대한 기능 재검정 여부
- 신규 유용 유전자 6종 발굴 및 기능 검정 여부
- 기확보 및 신규 유용 유전자 10종에 대한 콩 형질전환용 

벡터 construct 제작 여부
- 특허회피 벡터 construct 제작 및 형질전환체 기능 분석 여부

◦ 콩 형질전환체 생산 및 개발 40%

- 기확보 및 신규 유용 유전자 10종에 대한 형질전환 및 
형질전환체 생산 여부 (유전자당 20개체 이상)

- 생산된 콩 형질전환체 7종 이상에 대한 기능 분석 여부
- 다수성 농업 형질을 지닌 우량 콩 형질전환체 2종 개발 여부
- 특허회피 벡터 construct를 도입한 형질전환체 기능 및 

표현형 검정 확인 여부 (2종)

◦ 지적소유권 확보 20%
- 15건의 특허 출원/등록 여부 
- 3건의 SCI급 학술지 게재 여부
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제 2 장. 국내외 기술개발 현황
코드번호 D-04

제 1 절. 국내 현황: 개념 정립 단계

콩 형질전환 기술: 국내에서 콩 형질전환 기술 개발을 위한 연구가 농촌진흥청을 비롯한 몇 개

의 대학, 연구소를 중심으로 2000년대에 들어서 본격적으로 수행되었다.  

그중 바이오그린 21사업과 프론티어 작물유전체 사업, 그리고 농림기술개발사업에서 콩 형질전

환을 이용한 식물체 생산연구가 제안되었고, 이들 과제를 통하여 콩 형질전환에 대한 국내 기

술이 축적되기 시작하였으나, 여전히 연구결과의 학술지 publication은 몇 개가 되지 않을 정도

로 미미한 형편이었고 특히 해외 우수논문에 투고된 경우는 최근까지 전무한 실정이었다. 그러

던 중 본 과제에 참여한 동아대 연구팀이 베타카로틴이 증가된 콩 형질전환체 생산 연구로 국

내 최초로 해외 유명저널인 PLos ONE에 논문이 게재 결과를 얻었으며, RNAi를 이용한 SMV 

저항성 관련 논문 또한 게재되는 결과를 얻었다. 그 외에 내염성, 내건성 형질전환체 생산이 

완료되어 현재 논문투고 준비 중이다. 지난 수년간 국내 연구자들에 의해 개발된 농업적 잠재

성을 가지는 유전자가 동아대 연구진에 의해 무료로 형질전환 서비스가 수행되어왔으며, 지금

까지 약 40종의 유전자가 도입되어 형질전환 식물체가 만들어 졌다.  

최근 국내에서도 GM 작물 개발을 위한 형질전환용 벡터 시스템의 개발에 대한 관심과 연구가 

증대되고 있는데, 그 예로서 한국생명공학연구원 연구팀은 유전자 벡터 내 element들을 모두 

고구마 유래 element들로 바꾸어 고구마 형질전환에 이용하는 intragenic vector system을 개발

하고 있는 것으로 알려졌으며, 명지대학교 연구팀도 자체 벡터 시스템을 구축하고 있는 것으로 

파악되었다. 따라서 국내 GM 작물 개발 연구에서 작물 형질전환에 앞서 사용할 유전자 벡터 

연구 개발의 필요성이 크게 증대되어 향후 연구가 빠르게 진행될 것으로 여겨진다.

유전자 발굴 기술: 유전자 발굴 기술에 있어서 다양한 스트레스 저항성에 대한 유전자 발굴 분

야가 다소 기복을 보이나 다른 분야에 비해 연구 활동이 활발한 것으로 나타나는 반면, 다수성 

형질에 대한 연구 활동은 비교적 저조한 것으로 나타났다. 그러나 최근 GM 작물 개발의 중요

성이 인식되면서부터 다수성 형질에 대한 연구가 급속도로 증가하고 있다.

이러한 다수성 형질을 지닌 유전자를 도입한 우량 작물 개발이 벼 등에서는 꾸준히 진행되고 

연구 성과도 가시화되고 있으나 여전히 콩에 있어서는 연구 개발이 제한적인 실정이다. 

제 2 절. 국외 현황: 상품 개발 및 상용화 단계

콩 형질전환 기술: 미국은 콩 형질전환 기술 개발을 1980년대부터 시작하여 가장 먼저 형질전

환 기술이 확보되었고 상업적으로 이용 가능한 많은 유전자의 도입이 시도되어 생산되고 있다. 

확보하고 있는 형질전환 기술을 고효율로 진보시키기 위하여 실험적으로는 대학과 기업체에서 
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높은 효율의 콩 형질전환 기술개발을 위하여 지속적인 연구가 진행되었고 그 결과 매우 높은 

형질전환 기술이 개발되었다(Olhoft 등, 2003; Paz 등, 2005).

형질전환용 벡터 개발의 경우, 다국적 기업이 대학 혹은 연구기관과 공동 연구를 통하여 벡터 

개발에 집중하고 있으며, 이러한 연구는 모두 특허 등과 같은 지적소유권으로 권리를 확보하고 

있다. 따라서 다국적 기업이 확보하고 있는 벡터의 권리를 회피할 수 있는 형질전환용 벡터 시

스템의 확보가 필수적이라 할 수 있다.

GM 작물의 상용화: 1980년대부터 미국을 중심으로 기술개발이 꾸준히 진행되어 많은 유전자

의 도입이 형질전환을 통하여 시도되었고 그 중에서 제초제 저항성(glyphosate)과 해충저항성

(BT toxin) 유전자 도입된 콩이 전 세계적으로 보급되어 재배되고 있다(Padgette 등 1995; 

Stewart 등 1996).

GM 작물 개발에 있어서 GM작물 1세대는 식용/사료작물의 생산성 증대에 중심을 두었으며, 2

세대는 바이오연료용 에너지작물의 효율 증대에 집중하고 있고, 향후 3세대는 의약품, 경구 백

신 등의 특화된 신기능성 원료로의 개발로 발전해 나갈 것으로 예측된다. 하지만 여전히 식량 

및 사료로서의 수요 증가를 해결하기 위해서 다수성 GM 작물 개발에 집중하고 있는 실정이

다.

Monsanto의 다수성 및 스트레스 저항성 작물 개발에 대한 2030 project.

다국적 종자 기업, 특히 Monsanto와 BASF 등은 경작지 감소, 노동력 부족 및 농약과 비료 등

의 투입비용 증가 현상과 개발도상국가들의 경제성장에 따라 식량 및 사료로서의 수요 증가로 

콩을 중심으로 집중적으로 GM 작물 개발을 시도하고 있다(그림 참조).  

유전자 발굴 기술: 농업 선진국 및 다국적 종자 기업들은 우량 콩 품종 개발을 위하여 도입 목

표형질로 다수확성, 그리고 기후변화 대응에 집중하여 연구하고 있다.
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최근 Medicago truncatula와 콩의 게놈 염기서열이 밝혀짐에 따라 급속도로 콩의 유용 유전자 

발굴에 대한 연구가 집중되고 있다.

제 3 절. 국내·외 연구현황 비교 및 필요 연구 분야

    GM 작물 개발에 있어서 글로벌 종자시장에 진출 가능한 다수성 GM 콩 품종 개발은 고

효율 콩 형질전환 시스템 확보, 다수성 목표 형질 발현 유전자의 지적 소유권 확보, 그리고 형

질전환용 벡터 시스템의 특허 회피 혹은 최소화가 필요하다. 

콩 형질전환 시스템: 본 연구팀은 국내 콩 품종, 광안콩을 재료로 한 고효율 형질전환체계 확

립 및 유용 유전자 도입, 그리고 형질전환체의 생산이 가능하고 형질전환체 생리분석, 목표형

질 확인, 후대 전개 및 선발, 그리고 농업형질 확인 등 일련의 과정을 체계적으로 확립하고 있

다.

도입 유전자의 지적소유권: 다수성 우량 GM 콩 품종 개발에 적용되는 확보 유전자 4종은 모

두 다수성에 대한 목표 형질을 가지고 있으며, 일부 작물에서의 기능검정 결과 유사한 결과가 

얻어지고 있다.  따라서 확보하고 있는 4종의 유전자 도입은 다수성 우량 GM 콩 품종 개발이 

가능하게 하리라 판단된다.  상기에서 언급한 유전자 4종은 제노마인(주)에서 국내외 특허출원

/등록을 통하여 원천기술을 확보하고 있고, 추후 발굴되는 유전자 역시 특허출원/등록을 통하

여 지적소유권을 확보할 예정이므로 이후 GM 작물의 실용화에도 전혀 문제가 없는 것으로 판

단된다. 

형질전환용 벡터 시스템: 본 연구팀은 노화관련 유전자인 SEN1의 inducible promoter를 도입

하여 pCSEN 벡터를 개발하였다.  pCSEN 벡터는 식물의 발달 단계에서 인위적으로 유전자 발

현 조절이 가능하고 다양한 스트레스에 대해서도 유전자 발현이 가능하므로 형질전환용 벡터

로서의 가치가 충분하리라 판단된다. SEN1의 inducible promoter는 특허에 대한 문제가 없이 

상용적으로 사용이 가능하고, 현재 국내연구진(명지대/전남대 연구팀)들에 의해 개발된 특허 

회피 벡터들도 사용하여 연구를 수행하면 특허 회피 혹은 최소화가 가능할 것으로 보인다.

    최근 유럽연합도 미래의 기후변화와 환경보존을 위해 GM작물을 21세기의 주된 품종생산

의 수단으로 보고 있어 국내에서 이 연구의 활성화와 산업적 기반을 구축하는 것이 매우 시급

할 것으로 생각된다. 
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제 3 장. 연구수행 내용 및 결과
코드번호 D-05

제 1 절. 연구수행 내용 및 방법

연 구 범 위
연구수행방법

(이론적․실험적 접근방법)
구체적인 내용

다수성 형질 유용 유전
자 발굴 및 기능 검정

Plant functional genomics

Homology approach

‧ Advanced RAM approach, Activation 

  tagging, Promoter trapping 등 
‧ 다수성 관련 변이체 선별 (주1)

‧ 유전자 기능 분석 (주2)

‧ 애기장대 및 다른 식물의 AT-hook motif를 가진 
유전자의 homology approach (주3)

형질전환체 생산
콩 형질전환용 벡터 
콩 형질전환

‧ 콩 형질전환용 벡터 construct 제작 (주4)

‧ 콩 형질전환 및 형질전환체 생산 (주5)

형질전환체 기능 분석

형질전환체 유전자 도입 및 발
현 분석
형질전환체 기능 분석

‧ gPCR/Southern 분석, RT-PCR/qRT-PCR 등 (주6)

‧ 형질전환체의 목표 형질 분석 (다수성, 스트레스 
저항성, 녹기연장 (주7)

‧ 형질전환체의 다수성에 대한 농업형질 분석 (주7)

(주1) Plant Functional Genomics

모델 식물은 애기장대로 하며, activation tagging, promoter trap, advanced RAM approach 등

과 같은 기능성 유전체 연구를 통하여 확보된 다량의 변이체로부터 다수성 형질 관련 유용 표

현 형질을 지닌 변이체를 확보한다. 이때 activation tagging 기법을 통하여 확보된 변이체는 

주로 gain-of-function 변이체로 다수성 형질에 관한 positive regulator와 관련된 유용 유전자의 

발굴에 많은 장점을 가지고 있는 반면, advanced RAM approach와 promoter trap 기법을 통

하여 확보된 변이체는 주로 loss-of-function 변이체로 다수성 형질에 관한 negative regulator와 

관련된 유용 유전자의 발굴에 많은 장점을 가지고 있다. 이러한 민감성 유전자의 인위적 발현 

억제는 작물의 스트레스 저항성 제공에 많은 기회를 제공할 것이다.  

(주2) 유전자 기능 분석

확보된 다수서 형질 관련 변이체로부터 각 기법에 적절한 방법을 통하여 유전자 정보를 확보

하고 이중 chromatin architecture 조절과 관련된 신기능성 유용 유전자를 선별한다. 일반적으

로 activation tagging 변이체 pool에서 확보된 변이체의 유전자 분리는 주로 TAIL-PCR을 수

행하여 얻어지며, promoter trapping 변이체 pool에서 확보된 변이체의 유전자 분리는 

plasmid rescue를 통하여, 그리고 advanced RAM 변이체 pool에서 얻어진 변이체의 유전자 

분리는 inverse PCR을 통하여 얻어진다. 선별된 유전자의 기능을 재검정하기 위하여 reverse 

genetics를 적용한다. 이러한 연구를 통하여 얻어진 유전자의 gain-of-function과 loss-of- 

function 변이체의 표현형을 재확인하고, 그들의 표현 형질에 대한 생리․생화학적 현상을 구명

한다. 특히 reverse genetics를 통하여 얻어진 변이체의 생리․생화학적 연구는 그 분야의 전문가

에게 많은 자문과, 가능하면 공동연구를 통하여 유전자의 기능을 강화하고자 한다.  



- 30 -

다수성 형질 관련 변이체의 기능 검정은 일차적으로 엽록소 함량과 광합성 효율을 측정하여 

변이체의 생육 활성을 조사하며 또한 분자생물학적 분석은 생육 활성에 관여하는 유전자를 

indicator로 하여 유전자 발현을 분석하여 조사한다. 이와 더불어 yield parameter를 분석하여 

다수성 형질에 대한 기능 검정을 수행하고자 한다. 한편 chromatin architecture 조절 기술을 

통한 다수성 형질 관련 유전자는 일부 스트레스에 대한 저항성을 제공하는 것으로 나타났다. 

따라서 변이체의 스트레스 저항성에 관한 기능 검정도 수행하기 위하여 oxidative stress (H202 

등), 건조 스트레스, 염 스트레스 등과 같은 다양한 환경 스트레스에 식물체를 일정기간 동안 

방치한 후 그들의 표현형적 특징 및 생리․생화학적 특성을 조사하고자 한다.

(주3) Homology approach

본 연구팀은 AT-hook motif를 함유한 ATHG1, ORE7, ATPG3, ATPG4, ATPG7 그리고 ATPG8

의 공통적인 특징으로 다수성 및 노화지연에 대한 특징을 가지고 있었으며, 이러한 표현형적 

특징은 유전자 발현 정도에 따라 나누어지는 것으로 확인하였다. 따라서 본 연구팀은 보다 많

은 다수성 유전자를 발굴하기 위하여 그림 1의 AT-hook motif를 가진 유전자에 대한 direct 

approach를 수행하였으며, 또한 발굴된 chromatin architecture 조절관련 유전자의 homology 

approach를 통하여 애기장대외 다른 작물에서도 보다 많은 다수성 형질관련 유전자 발굴을 진

행하고 있다

그림 1. AT-hook domain을 가지는 애기장대 유전자의 phylogenetic tree 분석 

그림 2. Newly vector construct for the development of GM soybean cultivars with high-yields. pCSEN-IF vector 
(left) and pCKLSL-TPP vector (right)    
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(주4) 콩 형질전환용 벡터 construct 제작

기본적으로 쌍자엽 식물인 콩에 적용 가능하고 형질전환체 선별에 있어서 보다 용이한 제초제

를 선발마커로 사용 가능한 Gateway vector system을 가진 pB2GW7.0 vector를 사용하고자 한

다. 이러한 벡터는 constitute promoter인 CaMV 35S promoter를 적용하고 있다. 본 연구팀은 

발아 혹은 발달 초기 특정 유전자 과발현에 의한 표현형적 변이가 나타나면, promoter의 활성

이 보다 약하고 발달단계동안 조절이 가능한 스트레스 inducible promoter인 SEN1 promoter

를 적용한 pCSEN 벡터를 사용하고자 한다.  pCSEN 벡터의 SEN1 promoter는 DGIST 남홍길 

박사가 발굴한 promoter로 특허출원 없이 국제 학술지에 논문으로 게재한 상태로 특허의 GM 

작물 실용화 연구에 적용이 가능하다. 또한 SEN1 promoter는 식물의 발달 단계 중 노화관련 

promoter이기 때문에 식물의 발달 초기에는 정상적 생육을 유지할 수 있는 장점이 있고, 본 

연구팀에서 발굴하는 유전자의 활성은 최고 발현 조건이 아닌 최적 발현 조건을 요구하기 때

문에 본 벡터의 사용은 우량 품종 개발에 보다 많은 장점을 제공하리라 판단된다(그림 6, 왼

쪽). 또한 본 연구팀은 최근 전남대 김정일 박사가 개발한 특허 회피/최소화 벡터(발현량의 적

정수준 조절, pCAMBIA3301 벡터보다 발현량이 적음)도 GM 콩 품종 개발에 적용하고자 한다

(그림 6, 오른쪽).

(주5) 콩 형질전환 및 형질전환체 생산

침지해 놓은 종자의 양 떡잎 사이로 scalpel를 넣어 하배축까지 수직으로 자르고 종피를 제거

하였다. Hypocotyl을 떡잎 밑 약 1 ㎝되는 곳에서 자른 후 embryonic axis가 붙어있는 한 쪽

을 scalpel로 7·8회 정도 상처를 내었다. 이 때 scalpel에 5 mL 농축액을 묻힌 다음 target 부위

에 상처를 내었다. 대략 50개 정도의 explant를 15 mL co-cultivation/A. tumefaciens에 넣고 

sonication 20초, 데시게이터와 다이어프램 펌프(GAST사)를 이용해 vacuum 30초 (500 mm. 

Hg) 처리를 한 뒤 30분 동안 접종시켰다. Explant를 tube에서 꺼내 멸균한 filter paper위에 놓

고 물기를 제거한 뒤, filter paper를 한 장 깔고 10 개체를 올려두었다(adaxial side down). 

Micropore로 봉한 뒤 25 ℃, 18시간 광주기에 5일 동안 공배양하였다.  

5일간 co-cultivation 후에 제균을 위해서 cefotaxime 250 ㎎/L, vancomycin 50 ㎎/L 그리고 

ticarcillin 100 ㎎/L을 사용하였으며, 이 후 explant를 filter paper 위에 놓고 물기를 제거한 뒤 

선발항생제가 없는 SI(shoot induction)-① 배지에 한 plate당 5개체씩 hypocotyl 부분이 배지에 

고착되고 재분화 될 부분이 30˚정도의 각도로 flat side가 위로 향하도록 치상하였다. 각각의 

plate를 micropore로 봉한 뒤 25℃, 18시간 광주기에서 배양시켰다. 2주 후 shoot이 나온 

explant를 선발항생제 PPT 10 ㎎/L가 들어있는 SI-② 배지에 치상하였는데, 이때 shoot을 제외

한 나머지 부분은 잘라버리고 adaxial side down으로 치상하였다. 2주 후 갈변한 shoot/shoot 

pad는 scalpel로 깎아 선발항생제 PPT 5 ㎎/L가 들어있는 SEM(shoot elongation medium) 배

지에 치상하였다. 2주마다 새로운 SEM 배지로 옮겨주면서 shoot의 갈변부위는 덜 뾰족한 

scalpel 윗면으로 쳐서 제거하고 shoot pad는 조금씩 계속 깎아내어 배지가 잘 흡수되도록 하

였다. 이후 선발을 거치면서 신장된 shoot가 4 cm 이상일 때 RM 배지에서 뿌리 분화를 유도

하였다. 
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 1~2주가 경과한 후 2개 이상의 뿌리가 나오면 3차 증류수로 배지를 씻어내고 상토와 버미큘

라이트를 2:1로 섞어 넣은 small pot(6 ㎝ × 6 ㎝ × 5.6 ㎝)에 심었다. 이 small pot는 다시 

Magenta box 안에 넣어 25℃, 18시간 광주기에서 생장시켰다. 10일 정도 경과 후 잎 표면에 

100 ㎎/L DL-PPT로 leaf painting을 하였다. Leaf painting으로 유전자 도입을 확인한 식물체

를 big pot로 옮겨 심고 투명한 플라스틱 덮개에 2, 4, 10개의 구멍을 만들어 3일 마다 개수가 

적은 것에서부터 많은 것으로 바꿔서 씌웠다.  10일 후 식물체에 basta(BAYER사)처리를 하고 

단일처리(8시간 명조건, 16시간 암조건, 종이 box 이용)로 화아 분화를 유도하여 개화시켰다. 

Basta 처리를 하여 저항성을 나타내는 형질전환체를 온실로 옮기고 종자를 수확한다.

(주6) 형질전환체 유전자 도입 및 발현 분석

제초제 PPT로 선별된 형질전환 콩은 일차적으로 genomic PCR 기법 혹은 Southern blot 

/RT-PCR을 통하여 유전자 삽입 및 삽입 수를 확인하고, RT-PCR, qRT-PCR 혹은 Northern 

blot을 통하여 도입 유전자의 발현을 확인한다. 그리고 도입 유전자의 삽입 부위는 plasmid 

rescue, 다양한 PCR 기법 등을 통하여 확인한다. 

(주7) 형질전환체 기능 분석

확인한 형질전환 식물체로부터 종자를 수확한 후, T1 screening을 통하여 표현형질을 분석한다.  

다수성 형질에 대한 우선 식물 생육 활성과 관련된 사항으로 엽록소 함량과 광합성 효율

(Fv/Fm)을 측정하며 또한 분자생물학적 분석은 생육 활성 관련 유전자를 indicator로 하여 유

전자 발현을 분석하여 조사하고, 이후 다수성 목표형질을 확인하기 위하여 yield parameter 분

석을 수행한다. 이와 더불어 스트레스에 대한 저항성을 조사하기 위하여 변이체를 다양한 스트

레스 조건(drought stress, cold stress, salt stress, oxidative stress, etc)하에 일정 기간 방치한 

후 그들의 표현형적 특징 및 생리․생화학적 특성을 조사하고자 한다. 이후 형질전환체는 온실 

및 간이 포장 검정을 통하여 이러한 형질로 인하여 다수성 형질이 유발되었는지를 광합성 효

율, 개체 생존율, 바이오매스 증가, 종자 수확량 증가 혹은 종자 크기의 증가 등과 같은 yield 

parameter 분석을 통하여 실용화의 가능성을 탐색할 예정이다. 또한 재배환경에서 숙기 지연 

등 예상하지 못한 역기능 및 부정적 영향 발생 가능성에 대한 분석도 수행하여 그들의 조절 

기작을 밝히고자 한다. 이와 같은 표현형 검정을 통해 선별된 형질전환체들의 생리․생화학적 

기능 분석을 통하여 2종의 다수성 농업 형질을 나타내는 콩 형질전환체를 개발하고, 이들에 대

한 GM 작물 실용화 연구를 수행하고자 한다.
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제 2 절. 연구개발 추진 전략

다수성 작물 개발에 있어서 가장 핵심은 다수성 목표 형질을 제공할 수 있는 기술 개발과 작

물에 대한 형질전환 및 형질전환체 개발 기술이다. 주관 기관인 제노마인(주)는 다양한 기능성 

유전체 연구를 통하여 chromatin architecture 조절기술을 개발하고 이에 관련된 다수성 목표 

형질을 제공하는 유용 유전자를 발굴하여 다수성 농업 형질을 나타내는 콩 품종 개발하는데 

적용하고자 한다. 이러한 유용 유전자 발굴 및 기능 검정에 있어서 보다 효과적인 시스템을 구

축하기 위하여 chromatin architecture 조절 기술과 다수성 목표 형질의 상관관계에 대해서는 

DGIST 남홍길 교수 연구팀과 협조 체제를 구축하여 정확한 조절 시스템을 규명하고자 한다.  

                                그림. 다수성 콩 품종 개발 추진 전략

    한편, 콩 형질전환 및 형질전환체 개발은 본 사업의 협동기관인 동아대에서 수행하고 있

다.  협동기관인 동아대는 콩 형질전환 및 형질전환체 개발에 관한 연구를 수행하며, 형질전환

체의 기능 검정 및 특성 분석은 주관기관인 제노마인(주)와 협동기관이 공동으로 수행하여 정

확한 목표 형질을 분석하고자 한다. 이후 개발된 콩 형질전환체는 농촌진흥청 GMO 평가기관

과 경북대학교 GMO 평가기관과의 협력체계를 구축하여 포장시험을 수행하여 형질전환체의 

농업형질을 분석하고 우량 형질전환체의 GM 품종 실용화를 추진하고자 한다. 이러한 협력체

계는 연구 산물의 최적화와 상업화에 있어 많은 장점을 제공하리라 판단된다(그림). 
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제 3 절. 연구개발 추진 체계

1) 모델식물인 Arabidopsis에서 유용성이 검증된 chromatin architecture 조절 유전자

(AT-hook domain을 가지는 유전자로 노화시기에 chromatin의 안정성을 제공하여 다

수성 목표형질을 가짐) 4종을 기 확립된 형질전환 기술을 이용하여 콩에 도입하고, 

2) 또한 chromatin architecture 조절을 통한 다수성 목표형질을 지닌 유용 유전자 6종을 

새로이 발굴․분리하여 콩에 도입하고자 한다(총 10종의 형질전환체 생산).

3) 생산된 콩 형질전환체 7종 이상을 대상으로 다수성 목표형질에 대한 기능분석을 실시

하여 2종의 다수성 목표형질을 지닌 우량 콩 형질전환체를 개발하고,

4) 개발된 우량 형질전환체를 포장시험을 통하여 다수성 농업 형질을 지닌 우량 콩 품종 

개발에 적용하고자 한다(2종).  

5) 개발된 우량 형질전환체에 대한 품종 개발은 추후 GM 작물 실용화 연구를 통하여 추

진하며 본 사업동안의 추진 단계는 형질전환체 개발까지를 수행한다.
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제 4 절. 연구개발 결과

  가. 기확보 유전자의 기능 재검정

    1) 기확보 유전자의 기능 재검정

    본 사업에 적용된 기확보 유전자는 ATPG3, ATPG4, ATPG7 그리고 ATPG8이며, 이들은 

공통적으로 녹기 연장 및 다수성에 대한 표현형질을 제공하고, 또한 건조 및 산화 스트레스에 

대하여 저항성 형질을 제공한다. 특히 ATPG3 및 ATPG4 유전자는 녹기 연장 및 다수성에 대

한 표현형질이 강한 반면, ATPG7과 ATPG8은 다수성 및 스트레스 저항성에 대한 표현형질이 

강한 것으로 나타났다.

    우리는 상기 유전자의 과발현을 통하여 얻어진 식물체가 다수성에 대한 표현형질을 가지

는 지를 확인하기 위하여 생산성 증대에 대한 분석을 수행한 결과, 상기 유전자 4종에 대한 과

발현 변이체 라인들은 모두 애기장대 대조구에 비하여 1.5배 이상의 종자 생산이 증가하는 것

으로 나타났으며, 종자 1,000개의 무게는 약간의 차이는 있으나 거의 대부분이 대조구와 비슷

한 것으로 나타났다. 그리고 장각과 수의 경우, 대부분의 변이체들은 종자 생산의 증가와 비례

하여 장각과 수의 증가 패턴을 가졌다. 이러한 사실로 미루어보아 상기 유전자 4종의 과발현은 

종자 크기와 무관하며, 장각과 수의 증가를 유발하여 종자 수확량 증가를 가지는 것으로 사료

된다. 더불어 생체량과 생체 건량에 있어서도 상기 유전자 4종에 대한 과발현 변이체는 대조구

에 비하여 뚜렷한 증가 현상을 가졌다. 따라서 본 유전자의 콩 품종 개발에 대한 적용은 다수

성 형질 및 바이오매스 증대와 같은 생산성 증대 증대라는 측면에서 매우 가치가 높을 것으로 

확신하며, 상기 유전자 4종에 대한 콩 형질전환용 벡터를 제작하여 다수성 콩 형질전환체 개발

을 진행하고 있다.

   2) 기확보 유전자의 추가 기능 분석: 유전자 발현 조절 및 hormone signaling에 대

한 분자생물학적 기작 규명 

    우리는 앞서 상기 유전자들은 그들의 발현 정도에 따라 녹기 연장 혹은/그리고 다수성 

형질을 제공한다고 보고하였다. 다수성 형질과 유전자 발현 정도의 상관관계를 확인하기 

위하여 우리는 ATPG4 유전자에 대한 과발현체를 대상으로 유전자 발현 및 그들의 표현형적 

특징을 조사하였다(그림 1). 

표 1. ATPG4 와 tubulin 유전자에 대한 RT-PCR용 primer 정보

GENE  Primer Information

ATPG4
E-AT4-F : 5’- CAC CAT GGC GAA TCC ATG GTG GAC AG -3’ (26-mer) 
E-AT4-R : 5’- TTA AAA TCC TGA CCT AGC TTG AG -3’ (23-mer) 

Tubulin
TUB-F : 5’- CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA -3’ (21mer)
TUB-R : 5’- TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ (21mer)
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그림 1. ATPG4 과발현 애기장대 T2 형질전환체의 표현형적 특징(A, C), RT-PCR을 통한 형질전환체의 ATPG4에 대한 
유전자 발현, 양성 대조구는 tubulin(B), 그리고 유전자 발현 정도에 따른 다수성 형질과 녹기연장에 대한 
상관관계에 대한 모델(C). 

    선별된 애기장대 과발현 T2 형질전환 라인들의 표현형 확인은 자엽 형성 후 25일째, 

그리고 46 일째에 수행하였다(그림 1A와 C). 전체적으로 ATPG4 ox-4와 ATPG4 ox-6 변이체 

라인은 애기장대 대조구에 비하여 노화 지연의 표현형적 특징이 강력한 것으로 나타난 반면, 

ATPG4 ox-2와 ATPG4 ox-7 변이체 라인은 애기장대 대조구(Con)와 비교하여 볼 때, 식물체의 

노화 지연 현상보다 개체 크기와 silique 생산량 등의 생산성 증대에 있어서 뚜렷한 표현형적 

특징을 가졌다. 변이체들의 이러한 표현형적 특징이 유전자의 상대적 발현 정도의 차이에 

기인하는 지를 확인하기 위하여 우리는 자엽 형성 후 25일째의 대조구와 변이체 라인에 대한 

유전자 발현 정도를 확인하였다(그림 1B). ATPG4 및 tubulin의 유전자 발현 분석을 위한 

RT-PCR용 primer 정보는 표 1과 같다. 그 결과, 변이체 4라인 모두 애기장대 대조구에 비하여 

ATPG4 유전자의 발현이 증가되는 것을 확인하였으며, 이러한 사실은 본  변이체들이 ATPG4 

유전자의 과발현체임을 증명하고 있다. 흥미롭게도, 노화지연 표현형이 강력한 ATPG4 ox-4와 

ATPG4 ox-6 변이체들은 ATPG4 유전자의 상대적 발현 정도가 높은 반면, 개체 크기와 silique 

생산량 증가와 같은 다수성의 표현형적 특징을 가지는 ATPG4 ox-2와 ATPG4 ox-7 변이체는 

모두 ATPG4 유전자의 상대적 발현 정도가 낮은 것으로 나타났다. 이러한 결과를 종합하여 

보면, 우리가 제시한 유전자 발현조절을 통한 녹기연장과 생산성 증대에 대한 모델이 

적합하다는 것을 확인할 수 있었다. 즉, APTG4 유전자의 발현 정도에 따라 녹기 연장의 

표현형적 특징은 비례적으로 증가하며, 유전자 발현 정도가 상대적으로 낮은 상태에서 적정 

범위를 가지면 다수성에 대한 표현형적 특징을 제공한다는 것이다(그림 1C). 이러한 유전자 

발현 조절을 통한 다수성 형질은 종자 수확시기가 대조구와 비슷하다는 점에서 다수성 작물 

개발에 있어서 보다 많은 장점을 제공하리라 확신한다.
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표 2. Cytokinin 생합성에 관여하는 IPT 유전자군, ATPG4 유전자, 그리고 양성 대조구인 TUB 유전자 발현을 위한 
RT-PCR용 primer 정보 

유전자명  정방향/역방향프라이머 (서열번호)

IPT1
5’-CGC TAC TCG TTT CCC TTC AG-3’ 

5’-TCG ACC CAG ATG AAA CAA CA-3’ 

IPT3
5’-CAA ACA ACC ATT GCC TCC TT-3’ 

5’-GGA CGG ATT CAA TGG AGA GA-3’ 

IPT5
5’-CAC TCC TGA GGA AAG CCT TG-3’ 

5’-TCG AGC TCT GGA ACT CCA AT-3’ 

IPT7
5’-TTG GGT CGA CGT TTC CTT AC-3’ 

5’-GAC GAT TCT CTC GCT TGG TC-3’ 

ATPG4
E-AT4-F : 5’- CAC CAT GGC GAA TCC ATG GTG GAC AG -3’ (26-mer) 
E-AT4-R : 5’- TTA AAA TCC TGA CCT AGC TTG AG -3’ (23-mer) 

Tubulin
TUB-F : 5’- CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA -3’ (21mer)
TUB-R : 5’- TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ (21mer)

그림 2. ATPG4 과발현 애기장대 T2 형질전환체의 cytokinin biosynthesis pathway에서 IPT 유전자군 및 ATPG4 
유전자에 대한 RT-PCR 결과. 양성 대조구는 tubulin(TUB). 

    한편 식물호르몬 cytokinin은 식물의 노화를 조절하여 식물 생산성 증가를 유발하고(Gan 

and Amasino, 1995), 또한 reproductive meristem 활성, 꽃 크기, ovule 생성을 조절하여 

식물의 종자 생산 증가를 유발하는 것으로 알려지고 있다(Bartrina et al., 2011). 우리는 

애기장대에서 분리한 ATPG4 유전자가 애기장대의 cytokinin 생합성에 관여하는지를 규명하기 

위하여 애기장대 cytokinin 생합성 유전자 IPT(isopentenyltransferase) 유전자군 중 

IPT1(AT1G68460), IPT3(AT3G63110), IPT5(AT5G19040), 그리고 IPT7(AT3G23630) 유전자 4종의 

발현을 애기장대 야생형과 ATPG4 과발현 변이체를 대상으로 조사하였다(그림 2). 적용된 

유전자 및 ATPG4와 양성대조구인 tubulin에 대한 RT-PCR용 primer 정보는 표 2에서 

제시하였다. 그 결과, 대조구에 비하여 변이체에서 IPT3과 IPT5는 발현 변화의 양상이 

ATPG4의 발현 변화 양상과 일관성이 없는 반면, 변이체에서 IPT1과 IPT7 유전자의 발현 

변화는 흥미롭게도 ATPG4의 발현 변화와 상대적으로 반대되는 양상을 나타내었다. 이러한 

사실은 ATPG4 유전자가 IPT1과 IPT7 발현을 조절하여 cytokinin 생합성에 관여한다는 것을 

의미한다. 
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표 3. Cytokinin signaling pathway에서 CLV1 유전자, histidine kinase (HK) 유전자군, ATPG4, 그리고 양성 대조구 
tubulin 유전자에 대한 RT-PCR용 primer 정보

GENE  Primer Information

CLV1
CLV1-RT-F : 5’- ACT TAC CTC TGT CTC CCT CA -3’ (20-mer)
CLV1-RT-R : 5’- GAC CAC CTT TAG ATC CAT GC -3’ (20-mer)

HK3
HK3-RT-F : 5’- CAA CAA CCA GCC CAT ATT CTC -3’ (21-mer) 
HK3-RT-R : 5’- TTC CAA TAC CCA ATC CCC TC -3’ (20-mer) 

CRE1
WOL-RT-F : 5’- CTG AGG AGC AGT CAT TAT CG -3’ (20-mer) 
WOL-RT-R : 5’- GGT TTT GTT GGG AGA GGA GA -3’ (20-mer) 

HK2
HK2-RT-F : 5’- GTA TGG CTC AGA AAT TGG GG -3’ (20-mer) 
HK2-RT-R : 5’- GCC AGA GAG GAG AGA TGA AA -3’ (20-mer) 

ATPG4
E-AT4-F : 5’- CAC CAT GGC GAA TCC ATG GTG GAC AG -3’ (26-mer) 
E-AT4-R : 5’- TTA AAA TCC TGA CCT AGC TTG AG -3’ (23-mer) 

Tubulin
TUB-F : 5’- CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA -3’ (21mer)
TUB-R : 5’- TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ (21mer)

    본 과제에서 우리는 ATPG4 유전자가 식물 호르몬 cytokinin signaling에도 관여하는지를 

밝히기 위하여 cytokinin signaling pathway 중 CLV1/WUS pathway에 관여하는 CLV1 

유전자(receptor protein kinase CLAVATA1, AT1G75820)와 cytokinin receptor로서 기능을 

가지는 histidine kinase 유전자군의 HK2(histidine kinase 2, AT5G35750), HK3(histidin 

kinase3, AT1G27320) 그리고 CRE1(HK4: histidine kinase 4, AT2G01830) 유전자의 발현을 

조사하였다(그림 3). 적용된 유전자와 ATPG4, 그리고 양성대조구인 tubulin에 대한 RT-PCR용 

primer 정보는 표 3과 같다. 그 결과 흥미롭게도 CRE1 유전자의 발현은 모두 대조구보다 

발현이 증가하였으며, ATPG4 유전자 발현 정도와 비례하여 과발현 변이체에서 발현된 반면, 

CLV1, HK2, 그리고 HK3 유전자의 발현은 변이체에서 큰 변화가 없었다. 이러한 사실을 

통하여 ATPG4 유전자가 cytokinin pathway 중 CLV1/WUS pathway에는 관여하지 않으며, 

cytokinin receptor중 CRE1 유전자의 발현에 비례적으로 관여한다는 것을 알 수 있다. 따라서 

ATPG4 유전자 발현은 CRE1 유전자의 발현을 비례적으로 조절하고 이를 통하여 대조구보다는 

발현이 높지만 상대적으로 CRE1의 낮은 발현은 다수성 형질을 제공하고 CRE1의 높은 발현은 

녹기 연장의 형질을 제공한다는 가설을 세울 수 있었다. 

그림 3. ATPG4 과발현 애기장대 T2 형질전환체의 cytokinin signaling pathway에서  CLV1 유전자, histidine kinase 
(HK) 유전자군, 그리고 ATPG4 유전자에 대한 RT-PCR 결과. 양성 대조구는 tubulin. 
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    우리는 cytokinin signaling의 다음 단계인 histidine phosphotransfer proteins(HP) 

유전자군의 AHP1, AHP2, AHP3, AHP4, AHP5, 그리고 AHP6 유전자의 발현 또한 조사하였다. 

상기 유전자의 발현 양상은 RT-PCR을 통하여 분석하였으며, 이때 양성 대조구로는 tubulin을 

사용하였고, 사용된 프라이머는 표 4에서 제시하였다. 그 결과, 형질전환체의 ATPG4 유전자의 

발현량과 비례적으로 발현한 유전자는 AHP1이었으며, 흥미롭게도 AHP4, AHP5, 그리고 AHP6 

유전자는 ATPG4의 발현량이 상대적으로 높으면 대조구보다 낮은 발현량을 나타낸 반면 

ATPG4의 발현량이 상대적으로 낮으면 대조구보다 높은 발현량을 나타내었다(그림 4). 이러한 

사실은 ATPG4 유전자 발현은 histidine phosphotransfer proteins(HP) 유전자군 중 AHP1 

유전자의 발현을 비례적으로 조절하고, ATPG4 유전자의 상대적으로 높은 발현은 AHP4, 

APH5, 그리고 AHP6 유전자에 대한 negative regulator로 작용하는 반면 ATPG4 유전자의 

상대적으로 낮은 발현은 AHP4, APH5, 그리고 AHP6 유전자에 대한 positive regulator로 

작용한다는 것을 시사한다. 

표 4. Cytokinin signaling pathway에서 histidine phosphotransfer proteins(HP) 유전자군, ATPG4, 그리고 양성 
대조구 tubulin 유전자에 대한 RT-PCR용 primer 정보

GENE  Primer Information

AHP1 (AT3G21510)
AHP1-RT-F: 5’- ATGGATTTGGTTCAGAAGCAGAA -3’

AHP1-RT-R: 5’- TCAAAATCCGAGTTCGACGGCC -3’

AHP2 (AT3G29350)
AHP2I-RT-F: 5’- ATGGACGCTCTCATTGCTCAGC -3’

AHP2I-RT-R: 5’- TTA GTT AAT ATC CAC TTG AGG AAC -3'

AHP3 (AT5G39340)
AHP3-RT-F: 5’- GGACACACTCATTGCTCAGT -3’

AHP3-RT-R: 5’- CTGCAAACATCTCACACACC -3’

AHP4 (AT3G16360)
AHP4I-RT-F: 5’- ATGCAGAGGCAAGTGGCACTCA -3’

AHP4I-RT-R: 5’- TTACTTGGGCCTACGTGCTGTC -3’

AHP5 (AT1G03430)
AHP5-RT-F: 5'- GGTAGTAGCTCCAGTGTCG -3'

AHP5-RT-R: 5’- CTAATTTATATCCACTTGAGGAAT-3’

AHP6 (AT1G80100)
AHP6-3UTR-F: 5'- CAAGCCGACATCAACCGGCTC -3'

AHP6-3UTR-R: 5'- AGGGTTTCGCTTCGGTAGCTT -3'

ATPG4
E-AT4-F : 5’- CAC CAT GGC GAA TCC ATG GTG GAC AG -3’ (26-mer) 
E-AT4-R : 5’- TTA AAA TCC TGA CCT AGC TTG AG -3’ (23-mer) 

Tubulin
TUB-F : 5’- CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA -3’ (21mer)
TUB-R : 5’- TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ (21mer)

    이러한 분석을 통하여 우리는 다음과 같은 가설을 세울 수 있었다. 1) ATPG4는 cytokinin 

biosynthesis 유전자 중 IPT1과 IPT7 유전자의 발현을 반비례적으로 조절, 2) ATPG4는 

cytokinin receptor 유전자 중 CRE1 유전자의 발현을 비례적으로 조절, 2) ATPG4는 histidine 

phosphotransfer proteins(HP) 유전자군 중 AHP1 유전자 발현도 비례적으로 조절, 3) ATPG4 

유전자의 상대적으로 높은 발현은 AHP4, AHP5, 그리고 AHP6 유전자에 대한 발현 억제를 

유도하는 반면 ATPG4 유전자의 상대적으로 낮은 발현은 AHP4, AHP5, 그리고 AHP6 

유전자에 대한 발현 증가를 유도, 4) 따라서 ATPG4 유전자의 발현 증가는 CRE1과 AHP1 
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유전자의 발현량 증가와 AHP4, AHP5, 그리고 AHP6 유전자의 발현량 감소를 유발하고, 이는 

앞선 내용에서 보는 바와 같이 노화관련 유전자의 발현을 조절하여 노화 지연의 형질을 

제공하는 반면, ATPG4 유전자의 상대적으로 낮은 발현 증가는 CRE1과 AHP1 유전자의 낮은 

발현량 증가와 AHP4, AHP5, 그리고 AHP6 유전자의 발현량 증가를 유도하여 식물의 종자 

수확량 증가, 바이오매스 증가와 같은 생산성 증대의 형질을 제공(그림 5). 이러한 가설을 통해 

AHP4, AHP5, 그리고 AHP6 유전자는 negative regulator 기능을 가졌을 때 식물의 노화 

지연과, positive regulator 기능을 가졌을 때 식물의 생산성 증대를 제공하는 중요한 지표로 

사용될 수 있을 것이다. 

그림 4. ATPG4 과발현 애기장대 T2 형질전환체의 cytokinin signaling pathway에서  histidine phosphotransfer 
proteins(HP) 유전자군, 그리고 ATPG4 유전자에 대한 RT-PCR 결과. 양성 대조구는 tubulin. 

그림 5. Proposed model for the prominent role of ATPG4 in the yield increase and/or senescence delay by the 
regulation of cytokinin signaling of Arabidopsis. 
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    최근, Lee와 Seo(2017)는 애기장대에서 AT-hook motif를 가진 유전자인 AHL29는 YUC 유

전자 발현 조절을 통해 auxin biosynthesis에 관여한다고 보고하고 있다. 본 연구팀은 ATPG4

가 cytokinin signaling뿐만 아니라 auxin biosynthesis에도 관여하는지를 규명하기 위하여 애

기장대의 auxin biosynthesis에서 중요한 역할을 담당하는 YUC 유전자 10종에 대한 유전자 

발현 양상을 애기장대 야생형과 변이체 라인을 대상으로 조사하였다(그림 6). 적용된 유전자 

및 ATPG4과 양성대조구인 tubulin에 대한 RT-PCR용 primer 정보는 표 5에서 제시하였다. 그 

결과 흥미롭게도 ATPG4 유전자 과발현 정도가 상대적으로 높은 변이체 ATPG4 ox-4와 

ATPG4 ox-6는 YUC 유전자군의 상대적으로 낮은 발현을 유도하였으며, ATPG4 유전자의 과발

현 정도가 상대적으로 낮은 변이체 ATPG4 ox-2와 ATPG4 ox-7은 상대적으로 높은 YUC 유전

자군의 발현을 유도하였다. 이러한 ATPG4 유전자 과발현에 대한 반비례적 YUC 유전자 발현

은 특히 YUC3, YUC4, YUC7, YUC8, YUC10, 그리고 YUC11에서 보다 뚜렷하게 나타났다. 한

편 YUC1의 발현은 애기장대 야생형과 변이체 모두에서 나타나지 않았다. 이러한 사실은 

ATPG4 유전자가 YUC 유전자군의 발현 조절을 통하여 auxin biosynthesis에 관여한다는 것을 

의미하며, ATPG4 유전자의 상대적으로 낮은 과발현이 다수성 등과 같은 생산성 증대를 유도

한다는 점에서 ATPG4 유전자의 상대적으로 낮은 과발현에 의한 YUC 유전자의 상대적 발현 

증가는 아마 생산성 증대에 있어 중요한 요인으로 작용할 수 있으리라 판단된다.  

표 5. Auxin biosynthesis pathway에서 YUC 유전자군, ATPG4, 그리고 양성 대조구 tubulin 유전자에 대한 RT-PCR용 
primer 정보

유전자명  정방향/역방향프라이머 (서열번호)

YUC1 (AT4G32540)
YUC1-F: 5'-GTCCGACATAACGCATCTCC-3 
YUC1-R: 5'-CAATCCTTTCCCTCCTCTCC-3 

YUC2 (AT4G13260)
YUC2-F: 5'-CGTTCCACTTGCATAGCGTC-3 
YUC2-R: 5'-CCACATCCTACAACCAAAATCTTC-3' 

YUC3 (AT1G04610)
YUC3-F: 5'-TCTCAAACTCCATCTACCTAAACAG-3' 
YUC3-R: 5'-CACATCCCACCACCAAAACC-3' 

YUC4 (AT5G11320)
YUC4-F: 5'-AACCTACTCAAATCTTCGTTCC-3' 
YUC4-R: 5'-CACAACCAACCACCAAAACC-3' 

YUC5 (AT5G43890z)
YUC5-F: 5'-GAGCAGATTGCATAGCTTCAC-3' 
YUC5-R: 5'-ACATCCGACGACAAGAACAC-3' 

YUC6 (AT5G25620)
YUC6-F: 5'-GTAAACTAGCACATGACCACC-3 
YUC6-R: 5'-AAACTTATCCATCCCCTCAAAC-3 

YUC7 (AT2G33230)
YUC7-F: 5'-TGAAACGCCAAGAAGTTCC-3 
YUC7-R: 5'-ACCACCAAAATCTTCTAAACCC-3' 

YUC8 (AT4G28720)
YUC8-F: 5'-GCAAACCATTTCGCTAAGCC-3' 
YUC8-R: 5'-CCTGTCCTTCCTTTCCAACC-3' 

YUC10 (AT1G48910)
YUC10-F: 5'-ACCAACACTCAATCCCAAAC-3' 
YUC10-R: 5'-GCATAATCTCTCCCCCAAAAG-3' 

YUC11 (AT1G21430)
YUC11-F: 5'-CCCTCAAACACTCCTACCTTC-3' 
YUC11-R: 5'-GTCTTCCCTTCTATACGCTTAATC-3' 

ATPG4
E-AT4-F : 5’- CAC CAT GGC GAA TCC ATG GTG GAC AG -3’ (26-mer) 
E-AT4-R : 5’- TTA AAA TCC TGA CCT AGC TTG AG -3’ (23-mer) 

Tubulin
TUB-F : 5’- CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA -3’ (21mer)
TUB-R : 5’- TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ (21mer)
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그림 6. ATPG4 과발현 애기장대 T2 형질전환체의 auxin biosynthesis pathway에서  YUC 유전자군, 그리고 ATPG4 
유전자에 대한 RT-PCR 결과. 양성 대조구는 tubulin. 
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  나. 신규 유용 유전자 발굴 및 기능 검정

    Chromatin architecture 조절 기능을 가지는 AT-hook motif를 가진 유전자에 대한 

homology approach를 통하여 신규 유전자 후보군을 콩과 식물의 기원식물인 Medicago 

truncatula와 애기장대에서 분리하고 direct approach를 수행하여 다수성 형질을 가지는 유용 

유전자를 M. truncatula에서 2종, 그리고 애기장대에서 2종 발굴하고 그들의 기능 분석을 집중

적으로 수행하였으며, 또한 본 연구팀은 기능성 유전체연구를 통하여 확보된 변이체의 정보를 

이용하여 다수성 형질을 제공하는 유용 유전자를 애기장대에서 1종 발굴하여 그들의 기능 분

석을 집중적으로 수행하였다. 또한 본 연구팀은 애기장대 AT-hook motif를 가진 유전자에 대

한 homology approach를 통하여 콩에서 신규 유전자 후보군을 분리하여 이중 9종의 유전자에 

대한 direct approach를 수행하고 있다.

   1) MtATPG1(Medicago truncatula AT-hook protein of Genomine 1, MTR 

4g098450): 다수성 형질

① 식물의 다수성 형질을 제공하는 MtATPG1 유전자 분리: M. truncatula의 AT-hook 

DNA-binding protein(GeneBank accession number NC_016410.1)의 염기서열을 기초로 하여 

제한효소 BglII의 서열이 포함된 정방향 primer(BglII/MTR4g 098450-F, 5'-AGA TCT ATG 

CAA AAC ATC CAC AGG CAA AA-3')와 제한효소 BstEII의 서열이 포함된 역방향 

primer(BstEII/MTR 4g098450-R, 5'-GGT GAC CTC AAA AAG GTT GAC GTG AAG 

CTG-3')를 합성하였다. 상기 primer를 사용하여 M. truncatula cDNA로부터 PCR(polymerase 

chain reaction)을 이용하여 전장 cDNA를 증폭하고 분리하였다. 상기 분리된 cDNA의 분석 결

과, 약 29.5 kDa의 분자량을 갖는 285개의 아미노산을 암호화하는 858bp 크기의 전사 해독 틀

(ORF)을 가지고 있으며, 1 개의 엑손(exon)으로 구성되어 있음을 확인하였고, AT-hook motif를 

가지고 있어 이를 MtATPG1으로 명명하였다. 

② MtATPG1 발현 변이체의 표현형적 특징: 상기 유전자가 식물의 다수성 형질을 제공하는지

를 확인하기 위하여 MtATPG1 유전자가 센스 방향으로 도입된 애기장대 형질전환체를 제조하

여 MtATPG1 전사체의 발현을 변화시켰다. 사용된 벡터는 유도성 프로모터(inducible 

promoter)인 SEN1 프로모터의 조절을 받도록 제작한 pCSEN 벡터이며, 유전자를 센스 방향으

로 클로닝하여 MtATPG1 유전자에 대한 센스 구성체인 pCSEN-MtATPG1 재조합 벡터를 제작

하였다(그림 7). 상기 SEN1 프로모터는 식물의 생장 단계에 따라 발현되는 유전자에 대해 특

이성을 갖는다. 

그림 7. MtATPG1 유전자의 발현을 위한 pCSEN-MtATPG1 vector의 모식도 
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    상기 pCSEN-MtATPG1 재조합 벡터를 아그로박테리움 튜머파시엔스(Agrobacterium 

tumefaciens)에 일랙트로포레이션(electroporation) 방법을 이용하여 도입하고 애기장대에서 

형질전환을 수행하였다. 이후, 형질전환된 애기장대를 계속 생장시켜 종자(T1)를 수확하였다. 

대조구로는 형질전환되지 않은 야생형(wild type) 애기장대 또는 MtATPG1 유전자가 포함되지 

않은 벡터(pCSEN 벡터)만으로 형질전환된 애기장대를 사용하였다. 

그림 8. MtATPG1 유전자 발현 애기장대 형질전환체의 발아 후 50일째, 그리고 70일째 표현형적 특징.

그림 9. MtATPG1 발현 애기장대 T2 형질전환체의 RT-PCR을 통한 MtATPG1에 대한 유전자 발현 양상. 양성 
대조구는 tubulin. 

표 6. MtATPG1과 tubulin 유전자에 대한 RT-PCR용 primer 정보

GENE  Primer Information

MtATPG1
BglII/MTR4g 098450-F: 5'-AGA TCT ATG CAA AAC ATC CAC AGG CAA AA-3' (29-mer)
BstEII/MTR 4g098450-R: 5'-GGT GAC CTC AAA AAG GTT GAC GTG AAG CTG-3' (30-mer)

Tubulin
TUB-F: 5’-CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA-3’ (21mer)
TUB-R: 5’-TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ (21mer)

    pCSEN-MtATPG1 벡터로 형질전환된 T1 애기장대는 대조구와 그들의 표현형을 비교하여 

볼 때, 놀랍게도 변이체들은 뚜렷한 다수성 형질 및 바이오매스 증대 형질을 보였다. 이러한 

형질전환 애기장대의 표현형 변화를 보다 정확히 확인하기 위하여 T1 형질전환 

애기장대로부터 T2 형질전환 종자를 받아 이들 라인의 표현형을 조사하였다. 선별된 애기장대 

T2 형질전환 라인들의 표현형 확인은 발아 후 50일째와 70일째 수행하였다(그림 8). 

pCSEN-MtATPG1 구성체를 가지고 있는 MtATPG1-3, MtATPG1-9, MtATPG1-11과 

MtATPG1-17 변이체 라인은 애기장대 대조구(Col-0)와 비교하여 볼 때, 식물체의 개체 크기 
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증가와 같은 바이오매스 증대와 장각과 수의 증가 현상이 뚜렷하게 나타났으며, 아울러 이들 

변이체들은 종자 생산량에서도 뚜렷한 증가 현상이 유발되었다. 이러한 표현형적 특징이 도입 

유전자의 상대적 발현 정도에 기인하는 지를 확인하기 위하여 우리는 자엽 형성 후 25일째의 

대조구와 변이체 라인에 대한 유전자 발현 정도를 확인하였다(그림 9). MtATPG1 및 tubulin의 

유전자 발현 분석을 위한 RT-PCR용 primer 정보는 표 6와 같다. 그 결과, 변이체 4라인 모두 

애기장대 대조구에 비하여 MtATPG1 유전자의 발현이 나타남을 확인하였으며, 이러한 사실은 

본 변이체들이 MtATPG1 유전자가 도입된 변이체임을 증명하고 있다. 흥미롭게도, 변이체 

4라인 모두 개체 크기와 장각과 생산량 증가와 같은 다수성의 표현형적 특징을 가지는 것으로 

나타났다. 한편 본 변이체들은 애기장대의 AT-hook protein을 암호화하는 ATPG 유전자 

그룹에서 나타나는 녹기 연장의 형질은 그리 강하게 나타나지 않았으나, 여전히 유전자의 발현 

정도가 높은 변이체 MtATPG1-11과 MtATPG1-17에서는 녹기연장의 형질을 가지고 있음을 알 

수 있었다. 이러한 녹기 연장에 대한 연구는 세대진전 후 호모 라인을 선별하여 이들을 재료로 

하여 연구결과 (1)-⑤에서 제시하였다. 이러한 결과를 종합하여 보면, 우리가 제시한 유전자 

발현조절을 통한 녹기연장과 생산성 증대에 대한 모델이 적합하다는 것을 확인할 수 있었다. 

즉, MtAPTG1 유전자의 도입은 다수성에 대한 표현형적 특징을 제공하며, 이들의 높은 

발현량은 녹기 연장의 표현형적 특징을 제공한다는 것이다. 따라서 본 유전자의 적정 발현은 

종자의 수확시기가 대조구와 비슷한 다수성 형질을 제공한다는 점에서 다수성 작물 개발에 

보다 많은 장점을 제공하리라 확신한다.

그림 10. MtATPG1 발현 애기장대 T2 형질전환체의 생산성 증대 지표 분석 (n=20). Height (cm);  NTS, numbers of 
total silique per plants; FW, fresh weight of plant; DW, weight of plant after dry; TSW, total seed weight; 
1000SW, total number of seeds thousand seed weight.

③ MtATPG1 발현 변이체의 다수성 형질에 대한 특성 분석: 우리는 MtATPG1 유전자의 도입

을 통하여 얻어진 식물체가 다수성에 대한 표현형질을 가짐을 위의 그림에서 확인하였다. 이러

한 다수성 형질에 대한 보다 정확한 분석을 위하여 4종의 형질전환 라인을 대상으로 종자 수

확량 등과 같은 생산성 지표를 조사하여 애기장대 대조구와 비교해 보았다(그림 10). 적용된 

생산성 지표는 식물의 키(height), 장각과(silique) 수(NTS), 생체량(FW), 생체 건량(DW), 총 종

자 무게(TSW), 그리고 1,000개의 종자 무게(1,000SW)이며, 결과는 라인별로 각 20개체의 평균

값이다.
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    MtATPG1 유전자 발현 변이체 라인, MtATPG1-3, MtATPG1-9, MtATPG1-11과 

MtATPG1-17 모두는 애기장대 대조구에 비하여 1.5배 이상의 종자 생산이 증가하는 것으로 

나타났으며, 특히 MtATPG1-3은 대조구에 비하여 2배 이상의 종자 생산이 증가하였다. 이러한 

종자 생산의 증가와 비례하여 모든 변이체 라인들은 장각과 수의 증가 패턴을 가졌다. 한편 

종자 1,000개의 무게는 약간의 차이는 있으나 거의 대부분이 대조구와 비슷한 것으로 

나타났다. 이러한 사실로 미루어보아 MtATPG1 유전자의 발현은 종자 크기에는 큰 영향을 

미치지 않는 것으로 생각되는 반면, 장각과 수의 증가를 유도하여 최종적으로 종자 생산량 

증가를 이끄는 것으로 생각된다. 그리고 식물체의 크기에는 변이체와 대조구에 있어서 큰 

차이가 없었으나 생체량과 생체 건량에 있어서는, 특히 생체 건량에 있어서는 변이체 모두는 

대조구에 비하여 뚜렷한 증가 현상이 나타났다.  

    따라서 본 유전자의 콩 품종 개발에 대한 적용은 다수성 형질 및 바이오매스 증대와 같은 

생산성 증대 증대라는 측면에서 매우 가치가 높을 것으로 판단되어, 현재 콩 형질전환용 

벡터를 제작하여 형질전환체 생산하고, 이들에 대한 기능 분석을 수행하고 있다. 

그림 11. MtATPG1 발현 애기장대 T2 형질전환체의 cytokinin biosynthesis pathway에서  IPT 유전자군 및 MtATPG1 
유전자에 대한 RT-PCR 결과. 양성 대조구는 tubulin. 

표 7. Cytokinin 생합성에 관여하는 IPT 유전자군, MtATPG1 유전자, 그리고 양성 대조구인 TUB 유전자 발현을 위한 
RT-PCR용 primer 정보 

유전자명  정방향/역방향프라이머 (서열번호)

IPT1
5’-CGC TAC TCG TTT CCC TTC AG-3’ 

5’-TCG ACC CAG ATG AAA CAA CA-3’ 

IPT3
5’-CAA ACA ACC ATT GCC TCC TT-3’ 

5’-GGA CGG ATT CAA TGG AGA GA-3’ 

IPT5
5’-CAC TCC TGA GGA AAG CCT TG-3’ 

5’-TCG AGC TCT GGA ACT CCA AT-3’ 

IPT7
5’-TTG GGT CGA CGT TTC CTT AC-3’ 
5’-GAC GAT TCT CTC GCT TGG TC-3’ 

MtATPG1 5'-AGA TCT ATG CAA AAC ATC CAC AGG CAA AA-3' 
5'-GGT GAC CTC AAA AAG GTT GAC GTG AAG CTG-3' 

Tubulin
5’-CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA-3’ 
5’-TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ 
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그림 12. MtATPG1 발현 애기장대 T2 형질전환체의 cytokinin signaling pathway에서  CLV1 유전자, histidine kinase 
(HK) 유전자군, 그리고 MtATPG1 유전자에 대한 RT-PCR 결과. 양성 대조구는 tubulin. 

④ Cytokinin signaling에 있어서 MtATPG1 유전자의 역할: M. truncatula에서 분리한 

MtATPG1 유전자가 애기장대의 cytokinin 생합성에 관여하는지를 규명하기 위하여 애기장대 

cytokinin 생합성 유전자 IPT (isopentenyltransferase) 유전자군의 IPT1 (AT1G68460), IPT3 

(AT3G63110), IPT5 (AT5G19040), 그리고 IPT7 (AT3G23630) 유전자의 발현을 애기장대 야생형

과 변이체 MtATPG1-3, MtATPG1-9, 그리고 MtATPG1-11을 대상으로 조사하였다(그림 11). 적

용된 유전자 및 MtATPG1과 양성대조구인 tubulin에 대한 RT-PCR용 primer 정보는 표 7에서 

제시하였다. 그 결과 IPT 유전자들의 발현, 특히 애기장대 잎에 많이 발현되는 IPT3 유전자의 

발현은 대조구와 비교하여 약간의 차이는 있으나 변이체 모두에서 큰 차이를 가지지 않았다. 

    또한 우리는 ATPG4를 포함한 애기장대 AT-hook family gene이 cytokinin signaling에 관

여하는지를 조사한 결과, 애기장대 AT-hook family gene은 cytokinin receptor인 HK(histidin 

kinase) gene family와 HP(histidine phosphotransfer protein) gene family의 발현을 조절하여 

녹기연장 혹은/그리고 생산성 증대의 표현형적 특징을 제공한다는 가설을 세울 수 있었다. 본 

연구에서 우리는 M. truncatula에서 분리한 MtATPG1 유전자 또한 애기장대의 cytokinin 

signaling에 관여하는지를 규명하기 위하여 cytokinin signaling pathway 중 CLV1/WUS 

pathway에 관여하는 CLV1 유전자(receptor protein kinase CLAVATA1, AT1G75820)와 

cytokinin receptor로서 기능을 가지는 histidine kinase 유전자군의 HK2(histidine kinase 2, 

AT5G35750), HK3(histidin kinase3, AT1G27320) 그리고 CRE1(HK4: histidine kinase 4, 

AT2G01830) 유전자의 발현을 MtATPG1-3, MtATPG1-9, 그리고 MtATPG1-11을 대상으로 조사

하였다(그림 12). 적용된 유전자 및 MtATPG1과 양성대조구인 tubulin에 대한 RT-PCR용 

primer 정보는 표 3과 6에서 제시하였다. 그 결과 흥미롭게도 CRE1 유전자의 발현은 약간의 

차이는 있지만 MtATPG1 유전자 발현 정도와 비례하여 변이체에서 발현된 반면, HK2와 HK3 

유전자의 발현은 오히려 MtATPG1 유전자 발현 정도가 낮은 MtATPG1-3 변이체에서 높게 나

타났다. 한편 CLV1 유전자의 발현은 대조구와 비교하여 변이체 모두에서 큰 차이를 가지지 않

았다. 이러한 사실을 통하여 MtATPG1 유전자가 cytokinin pathway 중 CLV1/WUS pathway

에는 크게 관여하지 않으며, cytokinin receptor중 CRE1 유전자의 발현에 비례적으로, 그리고 

HK2와 HK3 유전자의 발현에는 반비례적으로 관여한다는 것을 알 수 있다. 따라서 MtATPG1 

유전자 발현은 CRE1 유전자의 발현을 비례적으로 조절하고, MtATPG1 유전자의 낮은 발현량
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은 HK2와 HK3 유전자의 높은 발현을 유도하여 다수성 형질을 제공하고 MtATPG1 유전자의 

높은 발현량은 CRE1의 높은 발현량을 유도하여 다수성 형질과 더불어 일부 녹기 연장의 형질

을 제공한다는 가설을 세울 수 있었다. 

그림 13. MtATPG1 발현 애기장대 T2 형질전환체의 cytokinin signaling pathway에서  histidine phosphotransfer 

proteins(HP) 유전자군, 그리고 MtATPG1 유전자에 대한 RT-PCR 결과. 양성 대조구는 tubulin. 

    우리는 cytokinin signaling의 다음 단계인 histidine phosphotransfer proteins(HP) 유전자

군의 AHP1, AHP2, AHP3, AHP4, AHP5, 그리고 AHP6 유전자의 발현 양상 또한 조사하였다

(그림 13). 상기 유전자의 발현 양상은 RT-PCR을 통하여 분석하였으며, 사용된 프라이머 정보

는 표 4와 6에서 제시하였다. 그 결과, 형질전환체의 MtATPG1 유전자의 발현량과 비례적으로 

발현한 유전자는 AHP1이었으며, 흥미롭게도 AHP2~AHP6 유전자는 MtATPG1의 발현량과 거

의 반비례적으로 발현되었다. 즉 MtATPG1의 발현량이 상대적으로 높으면 AHP2~AHP6 유전

자는 대조구와 유사하거나 낮은 발현량을 나타낸 반면 MtATPG1의 발현량이 상대적으로 낮으

면 AHP2~AHP6 유전자는 상대적으로 대조구보다 높은 발현량을 나타내었다. 이러한 사실은 

MtATPG1 유전자 발현은 histidine phosphotransfer proteins(HP) 유전자군 중 AHP1 유전자의 

발현을 비례적으로 조절하고, MtATPG1 유전자의 상대적으로 높은 발현은 AHP2~AHP6 유전

자에 대한 negative regulator로 작용하는 반면 MtATPG1 유전자의 상대적으로 낮은 발현은 

AHP2~AHP6 유전자에 대한 positive regulator로 작용한다는 것을 시사한다. 

    이러한 분석을 통하여 우리는 다음과 같은 가설을 세울 수 있었다. 1) MtATPG1은 

cytokinin pathway 중 cytokinin 생합성 및 CLV1/WUS pathway에는 크게 관여하지 않으며, 

2) MtATPG1은 cytokinin receptor 유전자 중 CRE1 유전자의 발현을 비례적으로 조절, 3) 

MtATPG1은 histidine phosphotransfer proteins(HP) 유전자군 중 AHP1 유전자 발현도 

비례적으로 조절, 4) MtATPG1 유전자의 상대적으로 높은 발현은 AHP2~AHP6 유전자에 대한 

발현에 큰 영향을 미치지 않는 반면 MtATPG1 유전자의 상대적으로 낮은 발현은 AHP2~AHP6 

유전자에 대한 발현 증가를 유도, 5) 따라서 MtATPG1 유전자의 상대적으로 낮은 발현 증가는 

AHP2~AHP6 유전자의 발현량 증가를 유도하여 식물의 종자 수확량 증가, 바이오매스 증가와 

같은 생산성 증대의 형질을 제공하는 반면, MtATPG1 유전자의 발현 증가는 CRE1과 AHP1 
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유전자의 발현량 증가를 유발하고, 이는 앞선 내용에서 보는 바와 같이 다수성 형질 제공과 

더불어 노화관련 유전자의 발현을 조절하여 노화 지연의 형질을 제공함. 이러한 가설을 통해 

AHP1 유전자가 positive regulator 기능을 가졌을 때 식물의 노화 지연 형질을, 그리고 

AHP2~AHP6 유전자가 positive regulator 기능을 가졌을 때 식물의 생산성 증대를 제공하는 

중요한 지표로 사용될 수 있을 것이다(그림 14). 이러한 MtATPG1의 cytokinin signaling에 

대한 역할은 애기장대의 AT-hook 유전자의 역할과 유사한 것으로 나타났으며, 이러한 사실은 

본 유전자 또한 콩에서도 유사한 기능을 가져 다수성 콩 품종 개발에 많은 장점을 제공하리라 

생각된다.

그림 14. Proposed model for the prominent role of MtATPG1 in the yield increase and/or senescence delay by 
the regulation of cytokinin signaling of Arabidopsis. 

그림 15. MtATPG1 발현 애기장대 형질전환 T3 homo 라인의 발아 후 40일째 표현형적 특징. Bar indicates 1 cm.
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그림 16. MtATPG1 발현 애기장대 형질전환 T3 homo 라인의 발아 후 60일째 표현형적 특징. Bar indicates 1 cm.

⑤ MtATPG1 발현 변이체의 세대 진전을 통한 homo 라인 선별 및 기능 분석: 본 과제에서 우

리는 변이체의 다수성 형질 및 녹기 연장에 대한 표현형질 안정성을 확인하기 위하여 확보된 

변이체를 세대 진전시켜 homo 라인을 선별하고 그들의 표현형이 앞 세대의 표현형과 같은 지

를 확인하였다. 그림 15와 16에서 보는 바와 같이 발아 후 40일째 및 60일째 형질전환체 T3 라

인의 대부분은 앞선 결과와 마찬가지로 뚜렷한 다수성 형질 및 바이오매스 증대 형질을 나타

내었다. 한편 형질전환 라인 중 MtATPG1-11-2와 MtATPG1-11-7 라인들의 경우, 생산성 증대 

형질과 더불어 녹기 연장의 형질도 일부 나타남을 확인할 수 있었다. 이러한 녹기연장 형질은 

앞서 언급한 바와 같이 MtATPG1 유전자의 높은 발현량에 기인하는 것으로 판단되며, 이러한 

표현형적 특징은 앞 세대와 약간의 차이가 있는데 이러한 차이점은 hetero 라인으로부터 

homo 라인이 선별되면서 표현형의 안정화에 따르는 것이라 생각된다.

표 8. MtATPG1 발현 애기장대 T3 homo 라인의 생산성 증대 지표 분석 (n=20).            (단위: relative value (%))

Height (cm);  NTS, numbers of total silique per plants; FW, fresh weight of plant; DW, weight of plant after 
dry; TSW, total seed weight; 1000SW, total number of seeds thousand seed weight.
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    세대 진전된 homo 라인들의 생산성 증대에 대한 형질을 확인하기 위하여 본 연구팀은 생

산성 지표를 분석하여 형질전환체의 농업형질을 조사하였다. MtATPG1 유전자 발현 변이체 라

인 모두는 애기장대 대조구에 비하여 1.3배 이상의 종자 생산 증가가 나타났으며, 특히 

MtATPG1-3-15와 MtATPG1-3-20은 애기장대 대조구에 비하여 1.6배 이상의 종자 생산 증가가 

나타났다. 이러한 종자 생산의 증가와 비례하여 대부분의 변이체 라인들은 장각과 수의 증가 

양상을 가졌으며, 종자 1,000개의 무게는 모든 변이체들이 대조구와 비슷하게 나타났다. 또한 

생체량과 생체 건량에 있어서도 변이체 모두는 대조구에 비하여 뚜렷한 증가 현상이 나타났다

(표 8). 이러한 결과는 앞선 세대의 생산성 증대에 대한 결과와 같은 양상을 나타내었다. 이러

한 사실로 미루어보아 MtATPG1 유전자의 발현이 세대진전에 있어서도 생산성 증대 형질에 

대한 표현형적 형질의 안정화를 유지한다는 점에서 작물에 적용 시 생산성 증대 형질의 안정

적인 세대진전이 이루어 질 수 있으리라 판단된다. 

그림 17. MtATPG1 발현 애기장대 T3 homo 라인의 나이-의존적 노화에 대한 표현형적 특징(A)과 엽록소 함량 변화 
(n=3)(B)

    한편 앞선 결과에서 보듯이 MtATPG1 발현 T2 변이체들은 애기장대의 AT-hook protein을 

암호화하는 유전자 그룹에서 나타나는 녹기 연장의 형질은 그리 강하게 나타나지 않았으나, 

여전히 유전자의 발현 정도가 높은 변이체 MtATPG1-11과 MtATPG1-17에서는 녹기연장의 

형질을 가지고 있음을 알 수 있었다. 본 유전자의 녹기 연장에 대한 형질을 정확히 분석하기 

위하여 세대진전을 통해 확보된 T3 homo 변이체 라인들을 대상으로 나이-의존적 노화 및 

암-유도 노화에 대한 특성을 조사하였다. MtATPG1 발현 변이체의 나이-의존적 노화 지연 

형질을 확인하기 위하여, T3 homo 세대에서 자엽 생성 후 16일 이후부터 3-4번 좌엽(rosette 

leaf)을 매 4일마다 48일까지 표현형 관찰과 잎 엽록소 함량을 측정하여 애기장대 대조구와 

비교하였다. 그 결과, 애기장대 대조구의 경우 32일 이후 잎의 황화 현상이 시작하여 40일째 

잎이 괴사(necrosis) 상태에 접어들었다. 한편 변이체 MtATPG1-11-2와 MtATPG1-11-17은 자엽 

생성 후 36일째부터 잎의 황화 현상이 심화되어 44일 이후 잎의 괴사 현상이 일어남을 확인할 

수 있었다. 나머지 변이체 라인 MtATPG1-3-15, MtATPG1-3-20, MtATPG1-9-1, 그리고 

MtATPG1-9-18은 노화 진행 양상이 대조구의 그것과 유사하였다(그림 17A). 이러한 표현형적 

특징을 보다 자세히 조사하기 위하여 나이-의존적 노화 동안 엽록소 함량을 측정하였다. 

엽록소 함량은 663.2 nm와 664.8 nm의 흡광 계수를 이용하여 Lichtenthaler와 Wellburn의 
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방법(Biochemical Society Transduction 603:591~592, 1983)에 따라 측정하였다. 그 결과, 그림 

17B에 도시된 바와 같이, 대조구와 변이체의 나이-의존적 노화 진행 동안 엽록소 함량 변화는 

앞선 표현형 변화 양상과 유사하게 나타났다.

그림 18. MtATPG1 발현 애기장대 T3 homo 라인의 암-유도 노화에 대한 표현형적 특징(A)과 엽록소 함량 변화 
(n=3)(B)

    노화 촉진 요인으로 알려진 암 처리에 대한 MtATPG1 발현 변이체의 잎의 노화 지연 형

질의 특성을 분석하기 위하여 T3 homo 세대에서 발아 후 21일째 3-4번 좌엽(rosette leaf)을 

detach하여 3 mM MES 완충용액(2-[N-morpholino]-ethanesulfonic acid, pH 5.8)에 부유시킨 

후, 암 상태를 유지하여 매 2일마다 8일까지 표현형 관찰과 잎 엽록소 함량을 측정하여 애기장

대 대조구와 비교하였다. 그 결과, 애기장대 대조구의 경우 암 처리 후 4일 이후부터 잎의 황

화 현상이 진행되어 8일 이후 잎이 괴사(necrosis) 상태에 접어들었으며, MtATPG1-11-2와 

MtATPG1-11-17을 제외한 나머지 변이체 라인들도야생종과 같이 암 처리 후 4일 이후부터 잎

의 황화 현상이 진행되고 8일째 잎이 괴사 상태에 접어듦을  알 수 있었다(그림 18A). 이러한 

표현형적 특징을 확인하기 위하여 암-유도 노화 동안 엽록소 함량을 조사한 결과 나이-의존적 

노화와 마찬가지로 대조구와 비슷한 엽록소 함량 감소 패턴을 가졌다(그림 18B). 본 연구를 통

해 규명된 MtATPG1-11-2와 MtATPG1-11-17 라인의 녹기 연장 형질은 본 유전자 MtATPG1의 

높은 발현량에 기인하며, 이러한 사실로 미루어 보아 MtATPG1 유전자의 일반적인 발현은 식

물의 노화에 있어서는 큰 효과가 없는 반면, 유전자 발현이 강력해지면 식물의 녹기 연장 형질

을 일부 제공하는 것으로 판단된다. 

한편, 우리는 MtATPG1 유전자가 스트레스에 대한 저항성을 제공하는 지를 확인하기 위하여, 

산화 스트레스의 경우 3 mM MES 용액에 4 mM H2O2를 첨가하여 발아 후 25일된 3, 4번 

잎을 detach하여 floating한 후 매 3일 간격으로 잎의 표현형적 변화와 엽록소 함량 변화를 

조사하여 산화 스트레스에 대한 저항성 정도를 조사하였으며, salt 스트레스의 경우 동일한 

조건에서 150 mM NaCl을 첨가하여 salt 스트레스에 대한 저항성을 조사하였다. 그 결과 본 

변이체들은 산화 및 salt 스트레스에 대한 저항성을 크게 가지지 않음을 확인할 수 

있었다(그림 19). 또한 변이체의 엽록소 함량 변화 양상도 표현형적 변화와 유사한 양상을 

가졌다(data not shown). 이러한 사실은 MtATPG1이 식물의 산화 및 salt 스트레스에 대한 

저항성을 거의 제공하지 않는다는 것을 의미한다. 
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그림 19. MtATPG1 발현 형질전환 T3 homo 라인의 산화(A) 및 염 스트레스(B)에 대한 표현형적 특징. Bar: 1 cm.

    

⑥ SUMMARY

‧ M. truncatula의 AT-hook DNA-binding protein(GeneBank accession number NC_016410.1)로 

알려진 MtATPG1은 약 29.5 kDa의 분자량을 갖는 285개의 아미노산을 암호화하는 858bp 

크기의 전사 해독 틀(ORF)을 가지고 있으며, 1 개의 엑손(exon)으로 구성되어 있음

‧ MtATPG1 유전자의 발현은 애기장대의 다수성, 바이오매스 증대와 같은 생산성 증대에 대한 

농업형질을 제공하며, 또한 일부 녹기 연장의 형질을 제공.

‧ 이러한 표현형적 특징은 MtATPG1 유전자의 발현 정도에 따라 조절됨. 즉, MtATPG1 유전자

의 발현이 정상적이거나 상대적으로 낮으면 생산성 증대의 표현형질을 제공, 그리고 유전자 

발현이 상대적으로 높을수록 생산성 증대 형질과 더불어 녹기 연장의 표현형질을 제공.

‧ 이러한 표현형질의 차이는 MtATPG1 유전자의 cytokinin signaling 조절을 통해 유도. 즉 

MtATPG1 유전자의 발현이 정상적이거나 상대적으로 낮으면 AHP2에서 AHP6 유전자의 발

현량 증가를 유도하여 식물의 종자 수확량 증가, 바이오매스 증가와 같은 생산성 증대의 형

질을 제공하는 반면, MtATPG1 유전자의 발현 증가는 CRE1과 AHP1 유전자의 발현량 증가

를 유발하고, 이는 생산성 증대 형질 제공과 더불어 노화관련 유전자의 발현을 조절하여 노

화 지연의 형질을 제공.

‧ MtATPG1 유전자는 애기장대의 염 및 산화 스트레스 저항성에 큰 영향을 미치지 않음. 

   2) MtATPG2(Medicago truncatula AT-hook protein of Genomine 2, MTR 

8g098390): 다수성 형질

① 식물의 다수성 형질을 제공하는 MtATPG2 유전자 분리: M. truncatula의 AT-hook motif 

nuclear localized protein (GeneBank accession number NC_016414.1)의 염기서열을 기초로 하

여 제한효소 BglII의 서열이 포함된 정방향 primer(BglII/MTR8g 098390-F, 5‘-AGA TCT ATG 

GAT GGG AGA GAG GCT ATG G-3’)와 제한효소 BstEII의 서열이 포함된 역방향 
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primer(BstEII/MTR8g 098390, 5‘-GGT GAC CTC ATC CTC TTG TCA AGT CAA AGC-3’)를 

합성하였다. 상기 primer를 사용하여 M. truncatula cDNA로부터 PCR(polymerase chain 

reaction)을 이용하여 전장 cDNA를 증폭하고 분리하였다. 상기 분리된 cDNA의 분석 결과, 약 

35.9 kDa의 분자량을 갖는 351개의 아미노산을 암호화하는 1,056 bp 크기의 전사 해독 틀

(ORF)을 가지고 있으며, 1 개의 엑손(exon)으로 구성되어 있음을 확인하였고, AT-hook motif를 

가지고 있어 이를 MtATPG2로 명명하였다. 

② MtATPG2 발현 변이체의 표현형적 특징: 상기 유전자가 식물의 다수성 형질을 제공하는지

를 확인하기 위하여 MtATPG2 유전자가 센스 방향으로 도입된 애기장대 형질전환체를 제조하

여 MtATPG2 전사체의 발현을 변화시켰다. 사용된 벡터는 유도성 프로모터(inducible 

promoter)인 SEN1 프로모터의 조절을 받도록 제작한 pCSEN 벡터이며, 유전자를 센스 방향으

로 클로닝하여 MtATPG2 유전자에 대한 센스 구성체인 pCSEN-MtATPG2 재조합 벡터를 제작

하였다(그림 20). 상기 SEN1 프로모터는 식물의 생장 단계에 따라 발현되는 유전자에 대해 특

이성을 갖는다. 

그림 20. MtATPG2 유전자의 발현을 위한 pCSEN-MtATPG2 vector의 모식도 

    상기 pCSEN-MtATPG2 재조합 벡터를 Agrobacterium tumefaciens에 electroporation 방법을 

이용하여 도입하고 애기장대에서 형질전환을 수행하였다. 이후, 형질전환된 애기장대를 계속 

생장시켜 종자(T1)를 수확하였다. 대조구로는 형질전환되지 않은 야생형(wild type) 애기장대 

또는 MtATPG2 유전자가 포함되지 않은 벡터(pCSEN 벡터)만으로 형질전환된 애기장대를 

사용하였다. 

그림 21. MtATPG2 유전자 발현 애기장대 형질전환체의 발아 후 50일째, 그리고 70일째 표현형적 특징.
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그림 22. MtATPG2 발현 애기장대 T2 형질전환체의 RT-PCR을 통한 MtATPG2에 대한 유전자 발현 양상. 양성 
대조구는 tubulin. 

표 9. MtATPG2와 tubulin 유전자에 대한 RT-PCR용 primer 정보

GENE  Primer Information

MtATPG2
BglII/MTR8g 098390-F: 5‘-AGA TCT ATG GAT GGG AGA GAG GCT ATG G-3’ (28-mer)
BstEII/MTR8g 098390: 5‘-GGT GAC CTC ATC CTC TTG TCA AGT CAA AGC-3’ (30-mer)

Tubulin
TUB-F: 5’-CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA-3’ (21mer)
TUB-R: 5’-TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ (21mer)

    pCSEN-MtATPG2 벡터로 형질전환된 T1 애기장대는 대조구와 그들의 표현형을 비교하여 

볼 때, 놀랍게도 변이체들은 뚜렷한 다수성 형질 및 바이오매스 증대 형질을 보였다. 이러한 

형질전환 애기장대의 표현형 변화를 보다 정확히 분석하기 위하여 T1 형질전환 

애기장대로부터 T2 형질전환 종자를 받아 이들 라인의 표현형을 조사하였다. 선별된 애기장대 

T2 형질전환 라인들의 표현형 확인은 발아 후 50일째와 70일째 수행하였다(그림 21). 

pCSEN-MtATPG2 구성체를 가지고 있는 MtATPG2-7, MtATPG2-8, MtATPG2-15, 

MtATPG2-16과 MtATPG2-17 변이체 라인 모두는 애기장대 대조구(Col-0)와 비교하여 볼 때, 

식물체의 개체 크기 증가와 같은 바이오매스 증대와 장각과 수의 증가 현상이 뚜렷하게 

나타났으며, 아울러 이들 변이체들은 종자 생산량에서도 뚜렷한 증가 현상이 유발되었다. 

이러한 종자 생산량 증가는 장각과 수의 증가에 기인하는 것으로 판단된다. 이러한 표현형적 

특징이 도입 유전자의 발현에 의해 유도되는 지를 확인하기 위하여 우리는 자엽 형성 후 

25일째의 대조구와 변이체 라인에 대한 유전자 발현 정도를 확인하였다(그림 22). MtATPG2 

및 tubulin의 유전자 발현 분석을 위한 RT-PCR용 primer 정보는 표 9와 같다. 그 결과, 

변이체 5 라인 모두 애기장대 대조구에 비하여 MtATPG2 유전자의 도입으로 인한 정상적 

발현이 나타남을 확인하였으며, 이러한 사실은 본  변이체들이 MtATPG2 유전자가 도입된 

변이체임을 증명하고 있다. 바이오매스 증대와 종자 생산량 증가는 형질전환 라인 마다 약간씩 

차이가 있었는데 이는 도입된 유전자 MtATPG2 유전자의 상대적 발현량 차이에 기인하는 

것으로 나타났다. 한편 본 변이체들은 MtATPG1 변이체와 마찬가지로 애기장대의 AT-hook 

protein을 암호화하는 ATPG 유전자 그룹에서 나타나는 녹기 연장의 형질은 그리 강하게 

나타나지 않았다. 이러한 녹기 연장에 대한 연구는 아래 연구결과 (2)-⑤에서 제시하였다. 

③ MtTPG2 발현 변이체의 다수성 형질에 대한 특성 분석: 우리는 MtATPG2 유전자의 도입을 

통하여 얻어진 식물체가 다수성에 대한 표현형질을 가짐을 위의 그림에서 확인하였다. 이러한 

다수성에 대한 표현형적 특징은 앞서 언급한 MtATPG1 보다 훨씬 강하게 나타났다. 이러한 다

수성 형질에 대한 표현형적 특징을 보다 정확히 분석하기 위하여 4종의 형질전환 라인을 대상

으로 종자 수확량 등과 같은 생산성 지표를 조사하여 애기장대 대조구와 비교해 보았다(그림 

23). 적용된 생산성 지표는 식물의 키(height), 장각과(silique) 수(NTS), 생체량(FW), 생체 건량
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(DW), 총 종자 무게(TSW), 그리고 1,000개의 종자 무게(1,000SW)이며, 결과는 라인별로 각 20

개체의 평균값이다.

그림 23. MtATPG2 발현 애기장대 T2 형질전환체의 생산성 증대 지표 분석(왼쪽, n=20)과 종자 크기 비교(오른쪽). 
Height (cm);  NTS, numbers of total silique per plants; FW, fresh weight of plant; DW, weight of plant after 
dry; TSW, total seed weight; 1000SW, total number of seeds thousand seed weight.

    놀랍게도 MtATPG2 유전자 발현 변이체 라인, MtATPG2-7, MtATPG2-8, MtATPG2-15, 

MtATPG2-16과 MtATPG2-17 모두는 애기장대 대조구에 비하여 1.5배 이상의 종자 생산이 

증가하는 것으로 나타났으며, 특히 MtATPG2-16과 MtATPG2-17은 대조구에 비하여 2배 이상의 

종자 생산이 증가하였다. 이러한 종자 생산의 증가와 비례하여 모든 변이체 라인들은 장각과 

수의 증가 패턴을 가졌다. 한편 종자 1,000개의 무게는 거의 대부분이 대조구와 비슷한 것으로 

나타났으나, MtATPG2-7는 대조구에 비하여 약 1.4배 이상의 무게를 나타내었다. 본 연구팀은 

이러한 종자 1,000개의 무게에 대한 세부 연구로 종자 크기를 해부현미경으로 관찰하였다. 그 

결과 MtATPG2-7는 애기장대 대조구 및 다른 형질전환 라인에 비하여 종자 크기가 

증가하였음을 확인하였다. MtATPG2-7 변이체의 종자 크기 증가에 대한 부분은 추후 계속 

연구를 진행할 예정이다. 전체적으로 보면 MtATPG2 유전자의 발현은 종자 크기에는 큰 

영향을 미치지 않는 것으로 생각되는 반면, 장각과 수의 증가를 유도하여 최종적으로 종자 

생산량 증가를 이끄는 것으로 생각된다. 그리고 식물체의 크기에는 변이체와 대조구에 있어서 

큰 차이가 없었으나 생체량과 생체 건량에 있어서는, 특히 생체 건량에 있어서는 변이체 

모두는 대조구에 비하여 뚜렷한 증가 현상이 나타났다. 앞서 발굴된 MtATPG1 유전자에 

비하여 MtATPG2 유전자는 다수성 형질 제공에 있어서 보다 강력한 것으로 생각된다. 

    따라서 본 유전자의 콩 품종 개발에 대한 적용은 다수성 형질 및 바이오매스 증대와 같은 

생산성 증대 증대라는 측면에서 매우 가치가 높을 것으로 판단되어, 콩 형질전환용 벡터를 

제작하여 형질전환체 생산을 수행하고 있다. 

④ Cytokinin signaling에 있어서 MtATPG2 유전자의 역할: M. truncatula에서 분리한 

MtATPG1과 마찬가지로 MtATPG2도 애기장대의 cytokinin signaling을 조절하여 생산성 증대 
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혹은/그리고 노화지연의 표현형적 특징을 제공하는 지를 확인하기 위하여 cytokinin signaling 

pathway 중 CLV1/WUS pathway에 관여하는 CLV1 유전자(receptor protein kinase 

CLAVATA1, AT1G75820)와 cytokinin receptor로서 기능을 가지는 histidine kinase 유전자군의 

HK2(histidine kinase 2, AT5G35750), HK3(histidin kinase3, AT1G27320) 그리고 CRE1(HK4: 

histidine kinase 4, AT2G01830) 유전자의 발현을 MtATPG2-7, MtATPG2-8, 그리고 

MtATPG2-15를 대상으로 조사하였다(그림 24). 적용된 유전자 및 MtATPG2와 양성대조구인 

tubulin에 대한 RT-PCR용 primer 정보는 표 3, 4, 그리고 9에서 제시하였다. 

그림 24. MtATPG2 발현 애기장대 T2 형질전환체의 cytokinin signaling pathway에서 histidine kinase (HK) 유전자
군, histidine phosphotransfer proteins(HP) 유전자군, 그리고 MtATPG2 유전자에 대한 RT-PCR 결과. 양성 대조구는 
tubulin. 

    그 결과 HK 유전자군에서 HK2와 HK3 유전자의 발현은 변이체에서 모두 대조구에 비하

여 증가하였으며, CRE1 유전자의 발현은 대조구에 비하여 변이체에서 비슷한 수순을 유지하거

나 감소하는 현상을 나타내었다. 한편 CLV1 유전자의 발현은 대조구와 비교하여 변이체 모두

에서 큰 차이를 가지지 않았다. Cytokinin signaling의 다음 단계인 histidine phosphotransfer 

proteins(HP) 유전자군의 AHP1, AHP2, AHP3, 그리고 AHP4 유전자의 발현 양상을 조사한 결

과, AHP1, AHP2, 그리고 AHP3의 경우 대조구에 비하여 MtATPG2-7과 MtATPG2-15 변이체에

서 높은 발현을 나타내었으며, AHP4의 경우 대조구에 비하여 MtATPG2-7과 MtATPG2-8 변이

체에서 높은 발현을 나타내었다. 이러한 cytokinin signaling관련 유전자의 발현 양상은 앞서 

제시된 MtATPG1의 그것과는 확연한 차이를 가졌다. 이러한 사실은 cytokinin signaling에 있

어서 본 유전자의 역할이 MtATPG1의 역할과는 다르다는 것을 의미한다. 이러한 사실을 보다 

명확히 확인하기 위하여 우리는 본 연구를 반복적으로 보다 세밀히 수행하고 있다.

⑤ MtATPG2 발현 변이체의 세대 진전을 통한 homo 라인 선별 및 기능 분석: 본 과제에서 우

리는 변이체의 다수성 형질 및 녹기 연장에 대한 표현형질 안정성을 확인하기 위하여 확보된 

변이체를 세대 진전시켜 hmo 라인을 선별한 후 그들의 표현형이 앞 세대의 표현형과 같은 지

를 6종의 변이체를 재료로 하여 확인하였다. 그림 25에서 보는 바와 같이 발아 후 70일째 형질

전환체 T3 혹은 T4 라인의 대부분은 앞선 결과와 마찬가지로 뚜렷한 다수성 형질 및 바이오매

스 증대 형질을 나타내었다. 그리고 형질전환 라인 중 MtATPG2-7-15-11과 MtATPG2-7-15-12 
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라인들의 경우, 생산성 증대 형질뿐만 아니라 일부 녹기 연장의 형질을 나타내었다. 형질전환

체의 유전자 발현 조사를 통하여 이러한 다수성과 더불어 나타나는 녹기 연장의 형질은 본 유

전자의 발현량 증가에 기인하는 것으로 나타났다(그림 26). 형질전환체의 이러한 표현형적 특

징은 앞 세대와 약간의 차이가 있을 수 있는데 이러한 차이점은 hetero 라인으로부터 homo 

라인이 선별되면서 유전자 발현의 변화에 기인하는 것으로 판단된다.

그림 25. MtATPG2 발현 애기장대 형질전환 T3 혹은 T4 homo 라인의 발아 후 70일째 표현형적 특징. Bar indicates 
1 cm.

그림 26. MtATPG2 발현 애기장대 형질전환 T3 혹은 T4 homo 라인의 RT-PCR을 통한 MtATPG2에 대한 유전자 
발현 양상. 양성 대조구는 tubulin. 

표 10. MtATPG2 발현 애기장대 형질전환 T3 혹은 T4 homo 라인의 생산성 증대 지표 분석 (n=20). 
                                                                                               (단위: relative value (%))
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    세대 진전된 homo 라인들의 생산성 증대에 대한 형질이 재현성을 가지는 지를 확인하기 

위하여 본 연구팀은 생산성 지표를 분석하여 형질전환체의 농업형질을 조사하였다. MtATPG2 

유전자 발현 변이체 라인 모두는 애기장대 대조구에 비하여 1.2배 이상의 종자 생산 증가가 나

타났으며, 특히 MtATPG2-8-8, MtATPG2-15-3과 MtATPG2-15-6은 애기장대 대조구에 비하여 

1.5배 이상의 종자 생산 증가가 나타났다. 흥미로운 점은 유전자 발현 정도가 따라 종자 생산

의 차이를 나타내었다. 즉 유전자 발현 정도가 낮은 MtATPG2-15 라인들의 평균 종자 생산량

이 가장 높은 반면, 유전자 발현 정도가 높은 MtATPG2-7 라인들의 평균 종자 생산량이 대조

구보단 높았으나 변이체 라인들에선 낮은 것으로 나타났다. 따라서 본 유전자의 발현 조절은 

보다 높은 종자 생산성을 제공할 수 있으리라 판단된다. 이러한 종자 생산의 증가와 비례하여 

대부분의 변이체 라인들은 장각과 수의 증가 양상을 가졌다. 흥미로운 점은 종자 1,000개의 무

게는 대부분의 변이체들이 대조구와 비슷하게 나타났으나, MtATPG2-7 라인은 애기장대 대조

구 및 다른 형질전환 라인에 비하여 종자 크기가 현저히 증가하였음을 확인하였다. 이러한 사

실은 앞 세대의 결과와 일치하며 MtATPG2-7 변이체 라인의 종자 크기 증가에 대한 부분은 추

후 계속 연구를 진행할 예정이다. 또한 생체량과 생체 건량에 있어서도 변이체 모두는 대조구

에 비하여 뚜렷한 증가 현상이 나타났다(표 10). 이러한 결과는 앞선 세대의 생산성 증대에 대

한 결과와 같은 양상을 나타내었다. 이러한 사실로 미루어보아 MtATPG2 유전자의 발현이 세

대진전에 있어서도 생산성 증대 형질에 대한 표현형적 형질의 안정화를 유지한다는 점에서 작

물에 적용 시 생산성 증대 형질의 안정적인 세대진전에 대한 많은 장점을 제공하리라 판단된

다. 

그림 27. MtATPG2 발현 형질전환 T3 혹은 T4 라인의 나이-의존적 노화에 대한 표현형적 특징(A)과 엽록소 함량 변
화 (n=3)(B). Bar indicates 1 cm.

    세대 진전된 호모 라인들의 녹기 연장에 대한 형질을 확인하기 위하여 나이-의존적 노화에 

대한 특성을 조사하였다. 실험은 T3 혹은 T4 세대에서 자엽 생성 후 16일 이후부터 3-4번 좌엽

(rosette leaf)을 매 4일마다 56일까지 표현형 관찰과 잎 엽록소 함량을 측정하여 애기장대 대조

구와 비교 조사하였다. 그 결과, 애기장대 대조구의 경우 32일 이후 잎의 황화 현상이 시작하

여 40일째 잎이 괴사(necrosis) 상태에 접어들었다. MtATPG2-8과 MtATPG2-15 변이체 라인들

은 야생종의 나이-의존적 노화 현상과 비슷하게 나타났으나 MtATPG2-7 변이체 라인들은 대조

구에 비하여 노화 지연의 형질을 가지는 것으로 나타났다(그림 27A). 이러한 표현형적 특징을 

보다 자세히 조사하기 위하여 나이-의존적 노화 동안 엽록소 함량을 측정하였다. 엽록소 함량

은 Lichtenthaler와 Wellburn의 방법(1983)에 따라 측정하였다. 그 결과, 변이체의 표현형적 특
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징과 마찬가지로 MtATPG2-8과 MtATPG2-15 변이체 라인들은 야생종의 엽록소 함량 변화와 

비슷한 경향을 나타났으나 MtATPG2-7 변이체 라인들은 대조구에 비하여 엽록소 분해가 현저

히 지연되는 것으로 나타났다(그림 27B). 이러한 결과는 앞선 세대의 녹기 연장에 대한 표현형

적 특징과 비슷하였다. 

    녹기 연장 형질 분석에 대한 두 번째 연구로 암-유도 노화에 대한 특성을 조사하였다. 노

화 촉진 요인으로 알려진 암 처리에 대한 MtATPG2 발현 변이체의 잎의 노화 지연 형질의 특

성을 분석하기 위하여 발아 후 21일째 형질전환 라인의 3-4번 좌엽(rosette leaf)을 detach하여 

3 mM MES 완충용액(pH 5.8)에 부유시킨 후, 암 상태를 유지하여 매 2일마다 6일까지 표현형 

관찰과 잎 엽록소 함량을 측정하여 애기장대 대조구와 비교하였다. 그 결과, 애기장대 대조구

의 경우 암 처리 후 4일 이후부터 잎의 황화 현상이 진행되어 6일째 잎이 괴사(necrosis) 상태

에 접어들었다. MtATPG2-8과 MtATPG2-15 변이체 라인들은 대조구의 암-유도 노화 현상과 비

슷하게 나타났으나 MtATPG2-7 변이체 라인들은 6일째에도 어느 정도 녹기를 유지하여 노화 

지연의 형질을 가지는 것으로 나타났다(그림 28A). 이러한 표현형적 특징을 확인하기 위하여 

암-유도 노화 동안 엽록소 함량을 조사한 결과 표현형적 특징과 비례적으로 엽록소 함량 감소 

패턴을 가졌다(그림 28B). 이러한 사실로 미루어보아 MtATPG2 유전자의 발현이 세대진전에 

있어서도 녹기 연장 및 다수성 형질에 대한 표현형적 형질의 안정화를 유지한다는 점에서 작

물에 적용 시 농업 형질의 안정적인 세대진전이 이루어 질 수 있으리라 판단된다. 

그림 28. MtATPG2 발현 형질전환 T3 혹은 T4 라인의 암-유도 노화에 대한 표현형적 특징(A)과 엽록소 함량 변화 
(n=3)(B). Bar indicates 1 cm.

    MtATPG2 발현 변이체의 외부 스트레스에 대한 저항성을 조사하기 위하여 우리는 산화 

스트레스 및 염 스트레스에 대한 반응을 조사하였다. 산화 스트레스에 대한 저항성을 조사하기 

위하여 3 mM MES 용액에 4 mM H2O2를 첨가하여 발아 후 25일된 3, 4번 잎을 detach하여 

floating한 후 매 3일 간격으로 잎의 표현형적 변화와 엽록소 함량 변화를 조사하여 산화 스트

레스에 대한 저항성 정도를 조사하였다. 애기장대 대조구에 비하여 MtATPG2-7 라인들은 H2O2 

처리에 대한 잎의 황화 현상 지연과(그림 29A), 또한 엽록소 함량 감소가 지연됨을 확인할 수 

있었다(data not shown). 한편 150 mM NaCl 처리를 통한 salt stress에 대한 저항성을 조사한 

결과, 변이체들은 애기장대 대조구에 비하여 잎의 황화 현상 지연이 거의 나타나지 않았으며

(그림 29B), 엽록소 함량 감소의 지연 현상도 거의 나타나지 않았다(data not shown). 이러한 

사실은 MtATPG2의 높은 발현은 식물의 산화 스트레스에 대한 저항성을 제공하는 반면 염 스
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트레스에 대한 저항성은 유전자 발현량과 관계없이 거의 제공하지 않는다는 것을 의미한다. 따

라서 MtATPG2 유전자의 이러한 산화적 스트레스에 대한 저항성은 기존의 유전자 특성인 식

물의 생산성 증대 형질과 더불어 생산성 증대 작물 개발에 있어 많은 장점을 제공할 것으로 

생각된다.

그림 29. MtATPG2 발현 형질전환 T3 혹은 T4 라인의 산화(A) 및 염 스트레스(B)에 대한 표현형적 특징. Bar: 1 cm.

⑥ SUMMARY

‧ M. truncatula의 AT-hook DNA-binding protein(GeneBank accession number NC_016414.1)로 

알려진 MtATPG2는 약 35.9 kDa의 분자량을 갖는 351개의 아미노산을 암호화하는 1,056bp 

크기의 전사 해독 틀(ORF)을 가지고 있으며, 1 개의 엑손(exon)으로 구성되어 있음 

‧ MtATPG2 유전자의 발현은 애기장대의 다수성, 바이오매스 증대와 같은 생산성 증대에 대한 

농업형질을 제공하며, 또한 일부 녹기 연장의 형질을 제공.

‧ 이러한 표현형적 특징은 MtATPG2 유전자의 발현 정도에 따라 조절됨. 즉, MtATPG2 유전자

의 발현이 정상적이거나 상대적으로 낮으면 생산성 증대의 표현형질을 제공, 그리고 유전자 

발현이 상대적으로 높을수록 생산성 증대 형질과 더불어 녹기 연장의 표현형질을 제공.

‧ 이러한 표현형질의 차이는 MtATPG2 유전자의 cytokinin signaling 조절을 통해 유도. 하지만 

본 유전자를 통한 조절 기작은 애기장대 AT-hook 유전자 및 MtATPG1의 조절 기작과는 차

이가 있음. 따라서 반복적 그리고 보다 세밀한 분석을 수행하고자 함.

‧ MtATPG2 유전자의 높은 발현량은 녹기 연장의 형질과 더불어 산화 스트레스에 대한 저항성

을 일부 제공함. 

    3) AHL17 (AT-hook motif nuclear localized protein 17, At5g49700): 녹기연장과 

다수성 형질

① 선행연구 요약: 우리는 선행연구를 통하여 AHL17을 발굴하여 기능 분석을 수행하였으며, 

그 결과를 간단히 요약하면 다음과 같다:
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‧ 애기장대의 DNA 결합 단백질 관련 단백질(DNA-binding protein-related)로 알려진 AHL17은 

약 29.4 kDa의 분자량을 갖는 276개의 아미노산을 암호화하는 831bp 크기의 전사 해독 틀

(ORF)을 가지고 있으며, 1 개의 엑손(exon)으로 구성되어 있음

‧ AHL17 유전자의 과발현은 애기장대의 녹기 연장 및 생산성 증대에 대한 표현형적 특징을 가

지는데, 이러한 표현형적 특징은 AHL17 유전자의 과발현 정도에 따라 조절됨. 즉, AHL17 

유전자의 발현이 상대적으로 높을수록 녹기 연장의 표현형질을, 그리고 유전자의 발현이 상

대적으로 낮으면서 안정화를 유지하면 생산성 증대의 표현형질을 제공

‧ AHL17 유전자의 과발현에 의한 다수성 형질은 장각과 수의 생성 촉진을 통하여 종자 크기가 

아닌 수의 증가를 유도하여 나타남. 이러한 다수성 형질 외에 AHL17 유전자의 과발현은 개

체 생체량 및 생체 건량 증가와 같은 바이오매스 증대에 대한 형질을 제공

‧ AHL17 유전자의 과발현은 녹기 연장과 생산성 증대뿐 만 아니라 가뭄 및 산화 스트레스에 

대한 저항성을 제공

그림 30. AHL17 과발현 애기장대 T2 형질전환체의 발아 후 50일 그리고 70일째 표현형적 특징

② 본 과제 수행 연구 결과

세대 진전시 표현형 안정화: 본 과제에서 우리는 변이체의 다수성 형질에 대한 표현형질 안정

성을 확인하기 위하여 확보된 과발현 변이체를 세대 진전시켜 그들의 표현형이 앞 세대의 표

현형과 같은 지를 확인하였다. AHL17 유전자는 그들의 발현 정도에 따라 녹기 연장 혹은/그

리고 다수성 형질을 제공한다. 따라서 후대에 발현 정도가 그대로 전달되어 표현형적 특징이 

유지되는지를 확인하는 것은 매우 중요하다. 이러한 세대진전에 대한 표현형질의 안정화는 작

물 개발에 있어 표현형질 안정화란 측면에서 매우 중요한 것으로 사료된다. 

    우리는 선별된 애기장대 T2 형질전환 라인들에 대한 표현형 확인을 발아 후 50일째, 그리

고 70일째 수행하였다(그림 30). pCSEN-AHL17 구성체를 가지고 있는 AHL17 ox-2, AHL17 

ox-4와 AHL17 ox-6 변이체 라인은 애기장대 대조구(Con)와 비교하여 볼 때, 식물체의 생산성 

증대 현상이 뚜렷하게 나타났으며 흥미로운 점은 이들 변이체 중 AHL17 ox-4와 AHL17 ox-6 

변이체 라인은 노화 지연 현상이 뚜렷하게 나타났다. 생산성 증대 특성을 가지는 변이체들은 

발아 후 50일 동안 생육했을 때는 개체 크기에 있어서 야생형에 비하여 비슷하거나 혹은 약간 
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작았으나, 발아 후 70일 동안 생육했을 때는 개체 크기 및 종자 생산량 증가와 같은 생산성 증

대에 있어서 애기장대 야생형에 비하여 뚜렷한 증가 현상이 나타났다. 이러한 노화 지연 현상

과 생산성 증대는 라인 마다 약간씩 차이가 있었는데 이는 본 유전자의 과발현이 라인 마다 

차이가 있음에 기인하는 것으로 판단된다. 본 연구팀은 표현 형질의 안정화가 유지되었는지를 

확인하기 위하여 상기 라인당 20 라인의 후대를 확보하여 그들의 표현형적 특징을 확인하고 

대표적인 형질을 가지는 후대 라인을 3 라인씩 제시하였다. 그림 31에서 보는 바와 같이 다수

성 형질을 가지는 대표적인 라인인 AHL17 ox-2의 후대 라인인 AHL17 ox-2-4, AHL17 ox-2-7 

그리고 AHL17 ox-2-9 라인 모두는 야생종에 비하여 뚜렷한 다수성 형질 및 바이오매스 증대 

형질을 가지는 것으로 나타났다. 

그림 31. AHL17 과발현 애기장대 T3 형질전환체의 발아 후 40일째 표현형적 특징. Bar indicates 1 cm.

그림 32. AHL17 과발현 애기장대 T3 형질전환 라인의 생산성 증대 지표 분석(n=20). Height (cm);  NTS, numbers 
of total silique per plants; FW, fresh weight of plant; DW, weight of plant after dry; TSW, total seed weight; 
1000SW, total number of seeds thousand seed weight. 
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    이러한 다수성 형질에 대한 표현형적 특징을 보다 정확히 분석하기 위하여 3종의 형질전

환 라인을 대상으로 종자 수확량 등과 같은 생산성 지표를 조사하여 애기장대 대조구와 비교

해 보았다(그림 32). 적용된 생산성 지표는 식물의 키(height), 장각과(silique) 수(NTS), 생체량

(FW), 생체 건량(DW), 총 종자 무게(TSW), 그리고 1,000개의 종자 무게(1,000SW)이며, 결과는 

라인별로 각 20개체의 평균값이다. 그 결과 AHL17 ox-2-4, AHL17 ox-2-7 그리고 AHL17 ox-2-9 

라인 모두는 애기장대 대조구에 비하여 월등히 종자 생산이 증가하는 것으로 나타났으며, 특히 

AHL17 ox-2-7 그리고 AHL17 ox-2-9 라인은 대조구에 비하여 1.5배 이상의 종자 생산율을 나타

내었다. 그림 32에서 보는 바와 같이 이러한 종자 생산의 증가는 변이체 라인들의 종자 크기와 

관계없이 장각과 수의 증가에 기인하는 것으로 판단된다. 또한 AHL17 ox-2-7 그리고 AHL17 

ox-2-9 라인 모두는 생체량과 건량 등과 같은 바이오매스의 증대에 있어서 야생형에 비하여 높

은 것으로 나타났다. 이러한 사실은 AHL17 ox-2의 표현형질과 일치하였다. 

    한편 노화 지연 현상이 뚜렷하게 나타나고 발아 후 50일 동안 생육했을 때 개체 크기가 

야생형에 비하여 약간 작은 AHL17 ox-4와 AHL17 ox-6 변이체 라인의 후대 라인인 AHL17 

ox-4-1. AHL17 ox-4-3 그리고 AHL17 ox-4-5 라인 및 AHL17 ox-6-2, AHL17 ox-8 그리고 AHL17 

ox-6-12 라인 모두는 AHL17 ox-4와 AHL17 ox-6 변이체 라인과 마찬가지로 보다 강력한 녹기 

연장의 형질을 가지고 있었으며, 개체 크기는 야생종에 비하여 약간 작은 것으로 관찰되었다. 

이러한 라인들은 이후 종자 수확시기까지 생장하여 야생종과 비슷한 개체 크기를 가지며, 다수

성에 있어서는 야생종과 비슷하거나 높은 것으로 나타났다. 

    이러한 사실로 미루어보아 AHL17 유전자의 과발현이 세대진전에 있어서도 녹기 연장 및 

다수성 형질에 대한 표현형적 형질의 안정화를 유지한다는 점에서 작물에 적용 시 다수성 형

질의 안정적인 세대진전이 이루어 질 수 있으리라 판단된다. 상기 변이체들의 표현형적 차이는 

선행 연구에서 언급하였듯이 아마 AHL17 유전자의 과발현 정도에 의해 나타나리라 판단되며, 

추후 후대 라인들의 유전자 발현을 조사하여 실질적으로 유전자 발현 정도에 따라 표현형적 

특징을 가지는 지를 확인하고 있는 중이다. 

③ SUMMARY: 

‧ 애기장대의 DNA 결합 단백질 관련 단백질(DNA-binding protein-related)로 알려진 AHL17은 

약 29.4 kDa의 분자량을 갖는 276개의 아미노산을 암호화하는 831bp 크기의 전사 해독 틀

(ORF)을 가지고 있으며, 1 개의 엑손(exon)으로 구성되어 있음

‧  AHL17 유전자의 과발현은 애기장대의 녹기 연장 및 생산성 증대에 대한 표현형적 특징을 

가지는데, 이러한 표현형적 특징은 AHL17 유전자의 과발현 정도에 따라 조절됨. 즉, AHL17 

유전자의 발현이 상대적으로 높을수록 녹기 연장의 표현형질을, 그리고 유전자의 발현이 상

대적으로 낮으면서 안정화를 유지하면 생산성 증대의 표현형질을 제공

‧ AHL17 유전자의 과발현에 의한 다수성 형질은 장각과 수의 생성 촉진을 통하여 종자 크기가 

아닌 수의 증가를 유도하여 나타남. 이러한 다수성 형질 외에 AHL17 유전자의 과발현은 개

체 생체량 및 생체 건량 증가와 같은 바이오매스 증대에 대한 형질을 제공

‧ AHL17 유전자의 과발현을 통한 녹기 연장의 표현형적 특징의 경우, AHL22 유전자와 마찬가
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지로 분자적 수준에서 노화의 시작을 지연시키고, 이후 엽록소 함량, 광합성 효율 등과 같

은 생리적 현상을 조 

‧ AHL17 유전자의 과발현은 생산성 증대와 녹기 연장뿐 만 아니라 가뭄 및 산화 스트레스에 

대한 저항성을 제공

‧ 따라서 AHL17 유전자의 적절한 발현 조절은 다수안정성 작물 개발에 많은 장점을 제공할 뿐

만 아니라 작물의 스트레스 저항성 또한 제공하여 생산성 증대 및 스트레스 저항성 형질을 

요구하는 작물의 개발에 많은 장점을 제공하리라 판단됨.

    4) AHL22 (AT-hook motif nuclear localized protein 22, At2g45430): 녹기연장과 

다수성 형질

① 선행연구 요약: 우리는 선행연구를 통하여 AHL22를 발굴하여 기능 분석을 수행하였으며, 

그 결과를 간단히 요약하면 다음과 같다:

‧ 애기장대의 AT-hook motif nuclear-localized protein 22로 알려진 AHL22(GeneBank 

accession number NP_182067.1)는 약 33.5 kDa의 분자량을 갖는 317개의 아미노산을 암호

화하는 954bp 크기의 전사 해독 틀(ORF)을 가지고 있으며, 1개의 exon으로 구성되어 있음

‧ AHL22 유전자의 과발현은 애기장대의 녹기 연장 및 생산성 증대에 대한 표현형적 특징을 가

짐 

‧ AHL22 유전자의 과발현에 의한 다수성 형질은 장각과 수의 생성 촉진을 통하여 종자 크기가 

아닌 수의 증가를 유도하여 나타남. 이러한 다수성 형질 외에 AHL22 유전자의 과발현은 개

체 생체량 및 생체 건량 증가와 같은 바이오매스 증대에 대한 형질을 제공

‧ AHL22 유전자의 과발현은 녹기 연장과 생산성 증대뿐 만 아니라 가뭄 및 산화 스트레스에 

대한 저항성을 제공

그림 33. AHL22 과발현 애기장대 T2 형질전환체의 생산성 증대 지표 분석, n=20 (A) 및 유전자 발현 분석, 양성대
조구는 ACT (B). Height; NTS, numbers of total silique per plants; FW, fresh weight of plant; DW, dry weight of 
plant; TSW, total seed weight; TNS, total seed number: 1000SW, total number of seeds thousand seed weight.  
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② 본 과제 수행 연구 결과

AHL22 유전자 발현 정도와 다수성 형질의 상관관계: 본 과제에서 우리는 변이체의 다수성 형

질과 AHL22 유전자 발현 정도에 대한 상관관계를 밝히기 위하여 생산성 지표를 통한 다수성 

형질 분석 및 과발현 변이체의 유전자 발현 정도를 조사하였다. 적용된 변이체 라인은 AHL22 

ox-4, AHL22 ox-5와 AHL22 ox-7이다. 먼저 다수성 형질 분석을 위하여 변이체 의 라인별로 종

자 수확량 등과 같은 생산성 증대 지표를 적용하여 애기장대 대조구와 비교해 보았다. 적용된 

생산성 증대 지표는 식물의 키(height), 장각과(silique) 수(NTS), 생체량(FW), 생체건량(DW), 

총 종자 무게(TSW), 총 종자 수(TNS), 그리고 1,000개의 종자 무게(1,000SW)이며, 결과는 라인

별로 각 20개체의 평균값이다. 그 결과, AHL22 ox-4, AHL22 ox-5와 AHL22 ox-7 변이체 라인들

은 모두 애기장대 대조구에 비하여 종자 생산이 증가하는 것으로 나타났으며, 특히 AHL22 

ox-4와 AHL ox-5 변이체 라인들은 종자 생산량이 200% 이상 증가하는 것으로 나타났다. 이러

한 종자 생산의 증가는 조금은 차이가 있으나 변이체의 장각과 생산 증가와 비례하는 것으로 

보아 본 유전자가 장각과 형성을 촉진함으로 인해 종자 생산량 증가를 제공하는 것으로 사료

된다. 한편 종자 1,000개의 무게에서 변이체 전체는 대조구에 비하여 큰 변이가 없는 것으로 

나타났다. 이러한 사실로 미루어보아 본 유전자의 발현은 종자의 개체 크기가 아닌 전체 무게

의 증가에 영향을 미치는 것으로 판단되며, 이러한 형질은 본 유전자가 화기 형성을 촉진하여 

전체 장각과 형성의 증가를 유도하여 결과적으로 전체 종자 무게의 증가를 유발하는 것으로 

판단된다. 그리고 생체량과 생체 건량에 있어서도 과발현 변이체는 대조구에 비하여 뚜렷한 증

가 현상을 가졌다. 흥미로운 사실은 이들 변이체 모두 생체량에 비하여 생체건량에 있어서 엄

청난 증가 현상은 가진다는 것이다. 이러한 사실로 미루어 보아 본 유전자 발현은 생체건량 증

가와 같은 바이오매스 증대에 효과가 있음을 시사한다. 상기의 내용을 종합해보면 AHL22 유전

자가 종자 생산량 증가와 더불어 생체량/생체건량 증가와 같은 바이오매스 증가와 같은 작물

의 생산성 증대를 유발하는 것으로 생각된다(그림 33A). 이러한 다수성 형질이 AHL22 유전자

의 발현 정도와 관계가 있는지 우리는 과발현의 유전자 발현 정도를 조사하였다. 그 결과, 애

기장대 야생종에 비하여 변이체 모두 과발현되어 있어 이들 과발현 라인 모두가 과발현 변이

체임을 알 수 있었으며, 이중 AHL22 ox-6은 AHL22 ox-4와 AHL ox-5 변이체 라인보다 발현율

이 높음을 알 수 있었다(그림 33B). 이러한 사실은 앞서 본 연구팀에 의하여 발굴된 ATPG3, 

ATPG4, ATPG7 등과 같은 AT-hook 패밀리 유전자와 마찬가지로 AHL22 유전자의 발현 정도

가 낮은 상태의 적정 수준에서 유지되면 다수성 형질을 제공하는데 있어서 보다 강력할 것으

로 판단되며, 높으면 높을 수록 다수성 형질보다는 선행연구에서 언급하였듯이 녹기연장의 형

질 제공에 보다 강력할 것으로 판단된다. 또한 흥미로운 사실은 다수성에 대한 농업형질을 가

지는 변이체 라인들의 수확 시기는 애기장대 대조구와 큰 차이가 없다는 것이다. 이러한 사실

은 본 유전자의 과발현 조절로 인한 생산성 증대는 대조구의 수확시기가 비슷하여 작물의 수

확시기에 대한 문제점을 최소화할 수 있다는 것이다. 

⑤ AHL22 과발현 변이체의 노화 조절에 대한 특성 분석: 선행 연구를 통하여 녹기연장의 표현

형적 특징을 가지는 AHL22 과발현 변이체의 나이-의존적 노화 지연 형질을 보다 자세히 밝히

기 위하여, T2 세대에서 자엽 생성 후 12일 이후부터 3-4번 좌엽(rosette leaf)을 매 4일마다 40

일까지 표현형 관찰 및 노화 관련 유전자의 발현율을 측정하여 애기장대 대조구와 비교하였다. 
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그림 34. AHL22 과발현 형질전환체의 나이-의존적 노화에 대한 표현형적 특징(A) 및 노화 마커 유전자의 발현 양
상, 양성 대조구는 ACT(B). Bar indicates 1 cm.

    자엽 생성 후 12일 이후부터 3-4번 좌엽을 매 4일마다 40일까지 잎의 표현형을 라인별로 

각 6개체 이상에서 관찰하였다. 그 결과, 애기장대 야생형의 경우 24일 이후 잎의 황화 현상이 

급격하게 나타났으며 32일째부터 잎이 괴사(necrosis) 상태에 접어들었다. 반면 AHL22 ox-4, 

AHL22 ox-5와 AHL22 ox-7의 경우 잎의 황화 현상이 36일 이후부터 진행되었으며 잎의 괴사 

현상은 40일 이후부터 일어남을 확인할 수 있었다(그림 34A). 이러한 사실로 미루어보아, 

AHL22 유전자는 식물체 노화 지연에 있어 중요한 역할을 담당하리라고 판단된다. 그리고 

AHL22 ox-7 변이체는 AHL22 ox-4와 AHL22 ox-5 변이체에 비하여 노화지연의 표현형질이 좀 

더 뚜렷함을 알 수 있었다. 이러한 사실은 앞서 유전자 발현 정도 분석 결과에서처럼 본 유전

자의 발현이 높으면 높을수록 노화 지연의 표현 형질이 강력해짐을 시사한다.

    야생종과 AHL22 과발현 변이체에서 노화 관련 유전자(senescence-associated gene; SAG)들

의 발현을 비교하기 위해, 나이-의존적 노화 과정 동안 시간 경과에 따른 각 노화 관련 유전자

들의 발현 양상을 qRT-PCR 분석을 통해 확인하였다. 노화 마커 유전자로는 SAG12, SEN4 및 

CAB2 유전자를 사용하였으며, qRT-PCR 양성 대조구로는 ACT2 유전자를 사용하였다. 야생종

의 경우, CAB2(엽록소 a/b 결합 단백질)와 같은 광합성에 관련된 유전자의 발현은 시간이 지

날수록 노화에 비례하여 감소하였으나, AHL22 과발현 변이체들은 CAB2의 발현 감소가 지연되

는 것으로 나타났다. 노화의 signal로 사용되는 SAG12 발현의 경우, 야생종은 20일에 발현되어 

32일째 최대 발현을 나타내는 반면, AHL22 과발현 변이체들은 40일까지 증가 현상이 거의 나

타나지 않았으며, 식물의 노화 동안 점진적으로 발현이 증가되는 것으로 알려진 SEN4의 발현

은 야생종에서는 32일째 발현이 최대로 증가하는 반면, AHL22 과발현 변이체들은 노화 과정 

동안 SEN4의 발현 증가가 지속적으로 일어나나 큰 증가폭을 나타내지 않았으며, 변이체의 

SEN4 발현 정도는 야생종의 노화 동안의 발현 정도에 비하여 현저히 낮음을 알 수 있었다(그

림 34B). 이러한 사실을 종합해보면 AHL22 유전자는 분자적 수준에서 노화의 시작을 지연시키

고, 이후 엽록소 함량, 광합성 효율 등과 같은 생리적 현상을 조절함으로써 결과적으로 표현형

적으로 잎 수명의 연장을 유발하는 것으로 판단된다. 
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그림 35. AHL22 과발현 형질전환체의 암-유도 노화에 대한 표현형적 특징 (A) 및 노화 마커 유전자의 발현 양상, 
양성 대조구는 ACT (B). Bar indicates 1 cm.

    노화를 촉진한다고 알려진 요인인 암 처리에 대한 AHL22 과발현 변이체의 잎의 노화 지

연 형질의 특성을 분석하기 위하여 T2 세대에서 발아 후 21일째 3-4번 좌엽(rosette leaf)을 

detach하여 3 mM MES 완충용액 (2-[N-morpholino]-ethanesulfonic acid, pH 5.8)에 부유시킨 

후, 암 상태를 유지하여 매 2일마다 표현형 관찰을 각 변이체 라인별로 6개체를 대상으로 측정

하여 야생종 애기장대와 비교하였다. 

    그 결과, 애기장대 야생형의 경우 암처리 후 4일 이후부터 잎의 황화 현상이 진행되어 6일

째 잎이 괴사(necrosis) 상태에 접어들었다. 반면 AHL22 ox-4, AHL22 ox-5와 AHL22 ox-7의 경

우 잎의 황화 현상이 야생형에 비하여 지연되는 것으로 보여지며(그림 35A), 암 처리에 의한 

노화 동안 엽록소 함량과 광합성 효율 변화에 있어서도 야생종에 비하여 AHL22 변이체들은 

정도의 차이는 있지만 함량 및 활성 감소가 지연됨을 알 수 있었다(data not shown). 또한, 노

화 지표 유전자인 SEN4와 SAG12, 그리고 광의존적 유전자인 CAB2의 발현을 암-유도 노화동

안 조사해 본 결과, 그림 35B에 도시된 바와 같이, 야생형에 비하여 AHL22 변이체들은 CAB2

의 발현 감소는 유사하였으나 SAG12의 발현은 지연되고, SEN4의 발현율은 억제됨을 알 수 있

었다. 이러한 사실로 미루어 보아 AHL22 유전자는 노화 지표 유전자의 발현 시기를 늦추거나 

혹은 발현율을 억제시켜 노화를 지연시키는 것으로 판단된다.

⑥ SUMMARY: 

‧ 애기장대의 AT-hook motif nuclear-localized protein 22로 알려진 AHL22(GeneBank 

accession number NP_182067.1)는 약 33.5 kDa의 분자량을 갖는 317개의 아미노산을 암호

화하는 954bp 크기의 전사 해독 틀(ORF)을 가지고 있으며, 1개의 exon으로 구성되어 있음

‧ AHL22 유전자의 과발현은 애기장대의 녹기 연장 및 생산성 증대에 대한 표현형적 특징을 가

짐 

‧ 이러한 표현형적 특징은 AHL22 유전자의 발현 정도에 따라 조절됨. 즉, AHL22 유전자의 발

현 정도가 낮은 상태의 적정 수준에서 유지되면 생산성 증대 형질을 제공하는데 있어서 보
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다 강력하며, 높으면 높을수록 생산성 증대 형질보다는 녹기연장의 형질 제공에 보다 강력

할 것으로 판단됨.

‧ AHL22 유전자의 생산성 증대에 대한 표현형적 특징의 경우, AHL22 유전자의 과발현에 의한 

다수성 형질은 장각과 수의 생성 촉진을 통하여 종자 크기가 아닌 수의 증가를 유도하여 

나타남. 그리고 이러한 다수성 형질 외에 AHL22 유전자의 과발현은 개체 생체량 및 생체 

건량 증가와 같은 바이오매스 증대에 대한 형질을 제공

‧ AHL22 유전자의 녹기 연장에 대한 표현형적 특징의 경우, AHL22 유전자는 분자적 수준에서 

노화의 시작을 지연시키고, 이후 엽록소 함량, 광합성 효율 등과 같은 생리적 현상을 조절

함으로써 결과적으로 표현형적으로 녹기 연장을 유발하는 것으로 판단됨. 

‧ AHL22 유전자의 과발현은 생산성 증대와 녹기 연장뿐 만 아니라 가뭄 및 산화 스트레스에 

대한 저항성을 제공

‧ 따라서 AHL22 유전자의 적절한 발현 조절은 다수안정성 작물 개발에 많은 장점을 제공할 뿐

만 아니라 작물의 노화 지연 기능을 제공하여 생산성 증대 및 녹기 연장 형질을 요구하는 

작물의 개발에도 많은 장점을 제공하리라 판단됨.

   5) AMTG1 ([acyl-carrier-protein] S-malonyltransferase of Genomine 1, 

At2g30200): 다수성 형질

    본 연구팀은 AT-hook motif를 가진 유전자 외에 기능성 유전체연구를 통하여 확보된 변이

체의 정보를 이용하여 다수성 형질을 제공하는 유용 유전자 AMTG1을 애기장대에서 발굴하여 

그들의 기능 분석을 수행하였다. AMTG1 유전자는 식물의 특정 organelle, 엽록체 혹은 엽록체 

stroma에서 fatty acid 생합성 경로의 상위에 관여하는 유전자로, 그 단백질은 Malonyl-CoA로

부터 Malonyl-[acyl-carrier protein]로 전환 혹은 역방향으로 전환시키는 효소 기능을 가진다.

① 애기장대의 AMTG1 유전자 분리: 애기장대의  [acyl-carrier-protein] S-malonyltransferase 

(GeneBank accession number NP_565697.1)의 염기서열을 기초로 하여 제한효소 BglII의 서열

이 포함된 정방향 primer(BglII/AT2G30200-1 SOE-F, 5'-AGA TCT ATG CGT TCA CTG CTT 

CAC CGT A-3')와 제한효소 BstEII의 서열이 포함된 역방향 primer(BstEII/AT2G30200-1 

SOE-R, 5'-GGT GAC CTC AAG CAC TGA TGT TTT CGA AAC-3')를 사용하여 애기장대 

cDNA로부터 PCR(polymerase chain reaction)을 이용하여 전장 cDNA를 증폭하고 분리하였다. 

상기 분리된 cDNA의 분석 결과, 약 41.5 kDa의 분자량을 갖는 393개의 아미노산을 암호화하

는 1,182bp 크기의 전사 해독 틀(ORF)을 가지고 있으며, 10 개의 엑손(exon)으로 구성되어 있

음을 확인하였고, 이를 AMTG1([acy-acyl-carrier-protein] S-malonyltransferase of GENOMINE 

1)으로 명명하였다. 
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그림 36. AMTG1 유전자의 과발현을 위한 pCSEN-IF와 pCSENIF-AMTG1 vector의 모식도 

② AMTG1 과발현 변이체의 표현형적 특징 및 다수성 형질 분석: 상기 유전자가 식물의 다수

성 형질을 제공하는지를 확인하기 위하여 AMTG1 유전자가 센스 방향으로 도입된 애기장대 

형질전환체를 제조하여 AMTG1 전사체의 발현을 변화시켰다. 사용된 벡터는 유도성 프로모터

(inducible promoter)인 SEN1 프로모터의 조절을 받도록 제작한 pCSEN-IF 벡터이며, 유전자를 

센스 방향으로 클로닝하여 AMTG1 유전자에 대한 센스 구성체인 pCSENIF-AMTG1 재조합 벡

터를 제작하였다(그림 36). 상기 SEN1 프로모터는 식물의 생장 단계에 따라 발현되는 유전자

에 대해 특이성을 갖는다. 벡터에서 BAR는 바스타 제초제에 대한 저항성을 부여하는 BAR 유

전자(phosphinothricin acetyltransferase gene)를 가리키고, RB는 오른쪽 경계(Right Border), 

LB는 왼쪽 경계(Left Border), P35S는 CaMV 35S 프로모터, 35S-A는 CaMV 35S RNA polyA, 

PSEN은 SEN1 프로모터, Nos-A는 노파린 합성 유전자(nopaline synthase gene)의 polyA를 가

리킨다.

그림 37. AMTG1 과발현 애기장대 T2 형질전환체의 자엽생성 후 25일째, 그리고 35일째의 표현형적 특징. Bars 
indicate 1 cm.

    상기 pCSENIF-AMTG1 재조합 벡터를 이용한 아그로박테리움-매개 형질전환 기법을 

통하여 형질전환체를 생산하여 기능 분석에 적용하였다. 기능 분석에 있어서 대조구로는 

형질전환하지 않은 야생형(wild type) 애기장대 또는 AMTG1 유전자가 포함되지 않은 

벡터(pCSEN-IF 벡터)만으로 형질전환된 애기장대를 사용하였다. 
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    pCSENIF-AMTG1 벡터로 형질전환된 T1 애기장대는 대조구와 그들의 표현형을 비교하여 

볼 때, 흥미롭게도 변이체들은 뚜렷한 다수성 형질 및 바이오매스 증대 형질을 보였다. 이러한 

형질전환 애기장대의 표현형 변화를 보다 정확히 확인하기 위하여 T1 형질전환 

애기장대로부터 T2 형질전환 종자를 받아 이들 라인의 표현형을 조사하였다. 선별된 애기장대 

T2 형질전환 라인들의 표현형 확인은 자엽생성 후 25일째와 35일째 수행하였다(그림 37). 그 

결과 pCSENIF-AMTG1으로 형질전환된 T2 애기장대 AMTG1-4, AMTG1-12와  AMTG1-15는 

정도의 차이는 있지만 전체적으로 야생형에 비하여 바이오매스가 증대하였으며, 또한 종자 

수확량에서도 다수성 형질을 가졌다. 

    이러한 다수성 형질에 대한 보다 정확한 분석을 위하여 3종의 형질전환 라인을 대상으로 

종자 수확량 등과 같은 생산성 지표를 조사하여 애기장대 대조구와 비교해 보았다(그림 38). 

적용된 생산성 지표는 식물의 키(height), 장각과(silique) 수(NTS), 생체량(FW), 생체 건량

(DW), 총 종자 무게(TSW), 그리고 1,000개의 종자 무게(1,000SW)이며, 결과는 라인별로 각 20

개체의 평균값이다. 

    AMTG1 유전자 과발현 변이체 라인, AMTG1-4, AMTG1-12, 그리고 AMTG1-15 모두는 애

기장대 대조구에 비하여 1.7배 이상의 종자 생산이 증가하는 것으로 나타났으며, 이러한 종자 

생산의 증가와 비례하여 모든 변이체 라인들은 장각과 수의 증가 패턴을 가졌다. 한편 종자 

1,000개의 무게는 약간의 차이는 있으나 거의 대부분이 대조구와 비슷한 것으로 나타났다. 이

러한 사실로 미루어보아 AMTG1 유전자의 발현은 종자 크기에는 큰 영향을 미치지 않는 것으

로 생각되는 반면, 장각과 수의 증가를 유도하여 최종적으로 종자 생산량 증가를 이끄는 것으

로 생각된다. 그리고 식물체의 크기에는 변이체와 대조구에 있어서 큰 차이가 없었으나 생체량

과 생체 건량에 있어서는, 특히 생체 건량에 있어서는 변이체 모두는 대조구에 비하여 뚜렷한 

증가 현상이 나타났다. 따라서 본 유전자의 콩 품종 개발에 대한 적용은 다수성 형질 및 바이

오매스 증대와 같은 생산성 증대라는 측면에서 매우 가치가 높을 것으로 판단된다. 

그림 38. AMTG1 과발현 애기장대 T2 형질전환 라인의 생산성 증대 지표 분석(n=20). Height (cm);  NTS, numbers 
of total silique per plants; FW, fresh weight of plant; DW, weight of plant after dry; TSW, total seed weight; 
1000SW, total number of seeds thousand seed weight. 
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③ AMTG1 과발현 변이체의 지방산 분석: 우리는 AMTG1 유전자가 지방산 생합성 경로의 상

위 레벨에서 작용한다는 사실에 기인하여 본 유전자가 종자 크기 및 무게, 그리고 지방산 조성

비 및 함량을 조절하는지를 분석하였다. 우선 우리는 T2 형질전환 애기장대로부터 T3 종자를 

수확하여 그 크기를 해부현미경으로 관찰하였다. 그 결과 과발현 변이체 AMTG1 ox4-3, 

AMTG1 ox4-9, AMTG1 ox4-10, AMTG1 ox4-12, AMTG1 ox12-7 그리고 AMTG1 ox15-11은 애기

장대 야생형과 비교해 보았을 때, 종자의 크기에 있어서 큰 차이가 없음을 확인할 수 있었다

(그림 39). 또한 100개의 종자 무게(백립중)도 과발현 변이체들과 야생형이 큰 차이가 없음을 

확인할 수 있었다(data not shown).

그림 39. AMTG1 과발현 애기장대 T3 형질전환 라인의 종자에 대한 해부학적 표현형. AMTG1 ox4-3, AMTG1 
ox4-9, AMTG1 ox4-10, AMTG1 ox4-12, AMTG1 ox12-7 and AMTG1 ox15-11: seeds of T3 transgenic lines. 

그림 40. AMTG1 과발현 애기장대 T3 형질전환 라인의 종자에 대한 총 지방산 함량 (n=20). OX4-3, OX4-9, 
OX4-10, OX4-12, OX12-7 and OX15-11: seeds of T3 transgenic lines. 
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그림 41. AMTG1 과발현 애기장대 T3 형질전환 라인의 종자에 대한 지방산 조성비 (n=20). OX4-3, OX4-9, OX4-10, 
OX4-12, OX12-7 and OX15-11: seeds of T3 transgenic lines. 

    우리는 상기 변이체 라인의 종자들을 대상으로 총 지방산 함량과 지방산 조성에 대한 분

석을 수행하였다. 그 결과 과발현 변이체 AMTG1 ox4-3(OX4-3), AMTG1 ox4-9(OX4-9), AMTG1 

ox4-10(OX4-10), AMTG1 ox4-12(OX4-12), AMTG1 ox12-7(OX12-7) 그리고 AMTG1 

ox15-11(OX15-11) 종자는 애기장대 야생형과 비교해 보았을 때, 총 지방산 함량이 약간 증가하

는 것으로 나타났으나(그림 40), 증가 효과는 그다지 크지 않은 것으로 판단된다. 그리고 지방

산 조성에 대한 분석 결과 AMTG1 과발현 변이체 모두는 야생형과 비교해 보았을 때, 지방산 

조성비 변화는 거의 일어나지 않았다(그림 41).

    이러한 사실로 미루어보아 AMTG1 유전자는 식물의 지방산 함량에는 일부 영향을 미치는 

반면, 조성비 변화에는 큰 영향을 미치지 않고, 또한 식물의 종자 크기 및 무게 변화에 효과가 

별로 없는 것으로 사료된다. 따라서 AMTG1은 식물의 지방산 경로에 있어서 직접적인 지방산 

생합성보다는 지방산 생합성 상위에서 유전자 발현을 조절하여 지방산 생합성이 아닌 다른 대

사과정을 조절하여 식물의 생장을 조절하는 것으로 판단된다. 

④ AMTG1 과발현 변이체의 지방산 생합성 경로에 대한 분자생물학적 분석: 우리는 AMTG1 

유전자가 지방산 생합성 경로에 관여하는지를 밝히기 위하여 지방상 생합성 경로 관련 유전자

의 발현 양상을 조사하였다. 적용된 유전자와 AMTG1, 그리고 양성대조구인 tubulin에 대한 

RT-PCR용 primer 정보는 표 11과 같다. 

표 11. Fatty acid 생합성 경로에 관여하는 유전자들, AMTG1, 그리고 양성 대조구 tubulin 유전자에 대한 RT-PCR용 
primer 정보

GENE  Primer Information

AT1G62640 (KASIII)
KASIII-RT-F: 5’- GGGTCTAGTTTCAGCTGCTT -3’
KASIII-RT-R: 5’- CGATATGACTCTCTCTGGTG -3’

AT1G08510 (FATB) 
FATB-RT-F: 5’- GGCTGAGAAACAGTGGATGA -3’
FATB-RT-R: 5’- GGCAAGGACAGGATCAGAAT -3’

AT3G25110 (FATA) 
FATA-RT-F: 5’- AGAGTGAAGGAAGGATTGGG -3’
FATA-RT-R: 5’- AATTTCAGAGGTGGTGGTGG -3’

AT4G13050 (OAT2)
OAT2-RT-F: 5’- GCTTGGAGTGATGTGGTTGA -3’
OAT2-RT-R: 5’- GGTTTCAGAGGTGGTAAGTG -3’

AT2G43710 (SAD2)
SAD2-RT-F: 5’- TAAGAGAGAGGGCTAGAGAG -3’
SAD2-RT-R: 5’- GGAAGAGAAGTTGTCAAAGAG -3’

AT3G02630 (SAD5)
SAD5-RT-F: 5’- GGGTAGACATGAGGCAGATT -3’
SAD5-RT-R: 5’- AGTCCTTGGCAGTGTAGACA -3’

AT5G16230 (SAD6)
SAD6-RT-F: 5’- CATGGCAACCACAAGACTTC -3’
SAD6-RT-R: 5’- GCTTCTCCACTATCTTCGTG -3’

AT5G16240 (SAD7)
SAD7-RT-F: 5’- GTACCTTTATCTGTCTGGAC -3’
SAD7-RT-R: 5’- CAACTTCTCCACATTCCACC -3’

AMTG1
BglII/AT2G30200 SOE-F: 5’- AGATCTATGCGTTCACTGCTTCACCGT -3’
BstEII/AT2G30200 SOE-R: 5’- GGTGACCTCAAGCACTGATGTTTTCGAAAC -3’

Tubulin TUB-F : 5’- CTC AAG AGG TTC TCA GCA GTA -3’ (21mer)
TUB-R : 5’- TCA CCT TCT TCA TCC GCA GTT-3’ (21mer)
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그림 42. Fatty acid 생합성 경로(왼쪽)와 이에 관여하는 유전자들, AMTG1, 그리고 양성 대조구 tubulin 유전자에 대
한 RT-PCR을 통한 발현 양상. 

    그 결과, AMTG1 유전자는 지방산 생합성에 관련한 유전자중 FATA와 FATB의 발현에는 

거의 영향을 미치지 않았으며, OAT2와 SAD 유전자 일부에 있어서는 미약하게 발현 조절을 

제공하는 것으로 나타났으나, 전체적으로 보면 지방산 생합성 관련 유전자의 발현에는 큰 영향

을 끼치지 않았다. 이러한 결과는 앞선 지방산 함량 및 조성비 변화의 결과와 일치하였다. 한

편 AMTG1 유전자는 흥미롭게도 KASIII 유전자의 발현 증가를 유도하였다(그림 42). 이러한 

사실로 미루어보아 AMTG1 유전자는 직접적으로 지방산 생합성에 관여하기 보다는 KASIII 유

전자의 발현 조절을 통해 식물의 생장‧발달에 있어서 다른 대사과정을 조절함으로써 식물의 바

이오매스 증대 및 종자수확량 증가와 같은 생산성 증대 형질을 제공하는 것으로 판단된다.

⑥ SUMMARY: 

‧ 애기장대의  [acyl-carrier-protein] S-malonyltransferase로 알려진 AMTG1(GeneBank accession 

number NP_565697.1)는 약 41.5 kDa의 분자량을 갖는 393개의 아미노산을 암호화하는 

1,182bp 크기의 전사 해독 틀(ORF)을 가지고 있으며, 10개의 exon으로 구성되어 있음

‧ AMTG1 유전자의 과발현은 애기장대의 다수성 형질 및 바이오매스 증대와 같은 생산성 증대

에 대한 표현형적 특징을 가짐 

‧ AMTG1 유전자의 과발현은 종자 크기 및 지방산 조성비 변화에 거의 영향을 미치지 않음.

‧ AMTG1 유전자는 흥미롭게도 KASIII 유전자의 발현 증가를 유도. 

‧ 따라서 AMTG1 유전자는 직접적으로 지방산 생합성에 관여하기 보다는 KASIII 유전자의 발

현 조절을 통해 식물의 생장‧발달에 있어서 다른 대사과정을 조절하여 식물의 바이오매스 

증대 및 종자수확량 증가와 같은 생산성 증대 형질을 제공하는 것으로 판단됨. 
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■pCSENIF■pENTR

GENE ID Primer 
Name Primer Sequence (5'- Oligo Seq -3')

Glyma01g42230

S-Gm1-F TTAATTAAATGGATCCTATTACAGCACACG
S-Gm1-R GGCGCGCCTCAGTATGGAGAGCGACCC
E-Gm1-F CACCATGGATCCTATTACAGCACACG
E-Gm1-R TCAGTATGGAGAGCGACCC

Glyma11g03130

S-Gm2-F TTAATTAAATGGATCCTATTACAGCACATGG
S-Gm2-R GGCGCGCCTCAGCAGTAAGGAGAGCGAC
E-Gm2-F CACCATGGATCCTATTACAGCACATGG
E-Gm2-R TCAGCAGTAAGGAGAGCGAC

Glyma05g04080

S-Gm3-F TTAATTAAATGGATCCAATCTCGGCACATG
S-Gm3-R GGCGCGCCTCAGAAAGGCGGGCGAGC
E-Gm3-F CACCATGGATCCAATCTCGGCACA
E-Gm3-R TCAGAAAGGCGGGCGAGC

Glyma17g14560

S-Gm4-F TTAATTAAATGGATCCAATCTCGGCA
S-Gm4-R GGCGCGCCTCAGAAAGGTGGGCGAGTAG
E-Gm4-F CACCATGGATCCAATCTCGGCA
E-Gm4-R TCAGAAAGGTGGGCGAGTAG

Glyma01g34580

S-Gm5-F TTAATTAAATGCCAATCATCCCTCACC
S-Gm5-R GGCGCGCCTTAAAAGGGAGGGCGAGC

E-Gm5-F CACCATGCCAATCATCCCTCACC

   6) GmATPGs (Glycine max AT-hook protein of Genomine)

그림 43. AT-hook domain을 가지는 애기장대와 콩 유전자의 phylogenetic tree 분석

    본 연구팀은 애기장대의 AT-hook motif를 함유한 많은 유전자들이 다수성 및 녹기 연장에 

대한 표현형적 특징을 가지고 있으며, 최근 콩의 기원 식물인 Medicago truncatula의 At-hook 

유전자 또한 다수성에 대한 표현형적 특징을 가짐을 알 수 있었다. 우리는 콩의 AT-hook 유전

자들 또한 다수성에 대한 표현형적 특징을 가질 것이라 추측하고, 콩의 AT-hook 유전자를 분

리하였다. BLASTp를 통하여 애기장대 AT-hook 유전자에 대한 homology를 가지는 콩의 상위 

10개의 콩의 locus를 추출하여 multiple alignment 및 phylogenetic tree 분석(그림 43)을 통해

서 ortholog gene을 분리하였다.

          표 12. 애기장대 AT-hook gene에 대한 Glycine max ortholog gene 분리를 위한 primer 정보
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E-Gm5-R TTAAAAGGGAGGGCGAGC

Glyma03g02580

S-Gm6-F TTAATTAAATGGATCCTGTTGCAGCAC
S-Gm6-R GGCGCGCCTTAAAAGGGAGGGCGAGC
E-Gm6-F CACCATGGATCCTGTTGCAGCAC
E-Gm6-R TTAAAAGGGAGGGCGAGC

Glyma09g38120

S-Gm7-F TTAATTAAATGGCCGGCATAGACTTG
S-Gm7-R GGCGCGCCTCAGTAAGATTGCCTTCCACC
E-Gm7-F CACCATGGCCGGCATAGACTTG
E-Gm7-R TCAGTAAGATTGCCTTCCACC

Glyma18g48260

S-Gm8-F TTAATTAAATGGCCGGCATAGACTTG
S-Gm8-R GGCGCGCCTCAGTAAGATTGCCTTCCACC
E-Gm8-F CACCATGGCCGGCATAGACTTG
E-Gm8-R TCAGTAAGATTGCCTTCCACC

Glyma06g01650

S-Gm9-F TTAATTAAATGACACCTGCAGCCCTAC
S-Gm9-R GGCGCGCCCTAGAAAGGATGAGTTTTGGGTG
E-Gm9-F CACCATGACACCTGCAGCCCTAC
E-Gm9-R CTAGAAAGGATGAGTTTTGGGTG

Glyma06g01650

S-Gm10-F TTAATTAAATGGCAACTCTGGCAAATC
S-Gm10-R GGCGCGCCTCAGAAAGGTGCTCGTCCAT
E-Gm10-F CACCATGGCAACTCTGGCAAATC
E-Gm10-R TCAGAAAGGTGCTCGTCCAT

Glyma20g34430

S-Gm11-F TTAATTAAATGACCGTATTAGTAGAGGAAAGTACTAA
S-Gm11-R GGCGCGCCTCAGAAAGGTGCTCGTCC
E-Gm11-F CACCATGACCGTATTAGTAGAGGAAAGTACTAA
E-Gm11-R TCAGAAAGGTGCTCGTCC

Glyma04g09710

S-Gm12-F TTAATTAAATGAAAGGAGAATACGTAGAGCAACAGC
S-Gm12-R GGCGCGCCTCAGTAAGGCGGCGGCGG
E-Gm12-F CACCATGAAAGGAGAATACGTAGAGCAACAGC
E-Gm12-R TCAGTAAGGCGGCGGCGG

Glyma06g09810

S-Gm13-F TTAATTAAATGAAAGGAGAATACCTAGAGCAACA
S-Gm13-R GGCGCGCCTCAGTAAGGTGGTGGCGG
E-Gm13-F CACCATGAAAGGAGAATACCTAGAGCAACA
E-Gm13-R TCAGTAAGGTGGTGGCGG

    우리는 이러한 분석을 통하여 현재 콩에서 9종의 유전자를 분리하였으며, 분리한 유전자는 

다음과 같다: Glyma01g42230, Glyma11g03130, Glyma05g04080, Glyma17g14560, Glyma03g02580, 

Glyma09g38120, Glyma18g48260, Glyma10g33230, Glyma06g09810. 유전자 분리에 적용된 프라이머 

정보는 표 12와 같으며, 분리된 유전자들은 pCSENIF 벡터와 pENTR 벡터에 센스 방향으로 클

로닝을 진행하였다. 현재 pCSENIF 벡터의 경우, 9종 모두 형질전환용 벡터 construct 제작을 

완료하여 애기장대 형질전환체 생산 및 기능 분석을 수행하고 있으며, 또한 콩 형질전환체 생

산에도 적용하고 있다. pENTR 벡터의 경우, 9종 모두 형질전환용 벡터 construct 제작을 완료

하여 콩 형질전환용 벡터 construct 제작에 적용하고 있는 중이다. 

    상기 유전자가 식물의 다수성 형질을 제공하는지를 확인하기 위하여 GmATPGs 유전자가 

센스 방향으로 도입된 애기장대 형질전환체를 제조하여 GmATPGs 전사체의 발현을 변화시켰

다. 사용된 벡터는 유도성 프로모터(inducible promoter)인 SEN1 프로모터의 조절을 받도록 제

작한 pCSENIF 벡터이며, 유전자를 센스 방향으로 클로닝하여 GmATPGs 유전자에 대한 센스 

구성체인 pCSENIF-GmATPGs 재조합 벡터를 제작하였다(그림 44). 상기 SEN1 프로모터는 식

물의 생장 단계에 따라 발현되는 유전자에 대해 특이성을 갖는다. 
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그림 44. GmATPGs 유전자의 발현을 위한 pCSENIF-GmATPGs vector의 모식도 

 

    상기 pCSENIF-GmATPGs 재조합 벡터를 이용한 아그로박테리움-매개 형질전환 기법을 

통하여 형질전환체를 생산하여 라인당 20개체 이상에 대한 표현형적 특성을 분석하였다. 

표현형적 특성 분석에 있어서 대조구로는 형질전환하지 않은 야생형(wild type) 애기장대 또는 

GmATPGs 유전자가 포함되지 않은 벡터(pCSENIF 벡터)만으로 형질전환된 애기장대를 

사용하였다. 

그림 45. GmATPGs 유전자 발현 애기장대 T1 형질전환체의 표현형적 특징. 각 라인의 왼쪽: cytokinin 과발현의 
표현형 개체, 각 라인의 오른쪽: 바이오매스 증대 표현형 개체.

    pCSENIF-GmATPGs 벡터로 형질전환된 T1 애기장대 라인들은 대조구와 그들의 표현형을 

비교하여 볼 때, 흥미롭게도 변이체 라인들은 모두 바이오매스 증대의 표현형적 특징뿐 만 
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아니라 노화 지연과 표현형적 이상을 가지는 cytokinin 과발현의 표현형적 특징을 가졌다. 

이러한 바이오매스 증대와 cytokinin 과발현의 표현형적 특징은 애기장대의 AT-hook 유전자의 

과발현으로 인한 대표적인 표현형적 특징으로 본 연구팀은 확인하였다. 즉 도입 유전자의 

발현에 있어서 낮거나 중간 정도의 발현은 바이오매스 증대, 다수성과 같은 생산성 증대 

형질을 제공하는 반면 높은 발현은 노화 지연과 같은 cytokinin 과발현 표현형을 제공한다는 

사실과 일치하였다. 따라서 본 연구팀은 콩에서 분리한 9종의 GmATPGs 모두를 생산성 증대 

후보 유전자로 선정하였으며, 이들에 대해 세대 진전을 통한 기능분석을 수행하고 있다. 본 

연구팀은 바이오매스 증대의 형질과 cytokinin 과발현의 표현형을 가지는 GmATPGs 라인 

일부를 그림 45에서 제시하였다.
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  다. 콩 형질전환체 생산 및 기능 검정

    다수성 형질을 가진 우량 콩 형질전환체를 개발하기 위하여 본 연구팀은 다수성 형질을 

가진 기확보 유전자 및 신규 유용 유전자에 대한 형질전환 벡터 construct를 제작, 형질전환, 

형질전환체 생산 및 형질전환체 기능 검정을 수행하였다. 

그림 46. 기확보 유전자 4종에 대한 콩 형질전환용 벡터 construct. 1) pB2GW7.0-ATPG3 벡터 construct, 2) 
pB2GW7.0-ATPG4 벡터 construct, 3) pB2GW7.0-ATPG7 벡터 construct, 4) pB2GW7.0-ATPG8 벡터 construct, 5) 
pCSEN-ATPG3 벡터 construct, 6) pCSEN-ATPG4 벡터 construct, 7) pCSEN-ATPG7 벡터 construct, 8) 
pCSEN-ATPG8 벡터 construct. RB, right border; LB, left border; PPT, DL-phosphinothricin resistance; 35S, CaMV 
35S promoter; T35S, terminator.

   1) 콩 형질전환용 벡터 construct 제작

    다수성 형질을 가진 우량 콩 형질전환체를 개발하기 위하여 본 연구팀은 다수성 형질을 

가진 기확보 유전자 및 신규 유용 유전자에 대한 형질전환 벡터 construct를 제작하였다. 기확

보 유전자 ATPG3, ATPG4, ATPG7 그리고 ATPG8에 대한 형질전환 벡터는 그림 46과 같으며 

1차년도에 제작 완료하였고, 신규 발굴한 유전자인 MtATPG1, MtATPG2, AHL17 그리고 

AHL22는 GM 작물 개발에 있어서 특허 최소 회피 혹은 발달 단계에 대한 인위적 조절이 가능

한 pCSENIF 벡터에 유전자를 도입, 그리고 pENTR vector를 사용하여 유용 유전자를 항시 발

현 벡터인 pB2GW7.0에 도입한 콩 형질전환용 벡터 8종을 제작 완료하였다(그림 47).

그림 47. 신규 유전자 4종에 대한 콩 형질전환용 벡터 construct. 1) pB2GW7.0-MtATPG1 벡터 construct, 2) 
pB2GW7.0-MtATPG2 벡터 construct, 3) pB2GW7.0-AHL17 벡터 construct, 4) pB2GW7.0-AHL22 벡터 construct, 5) 
pCSEN-MtATPG1 벡터 construct, 6) pCSEN-MtATPG2 벡터 construct, 7) pCSEN-AHL17 벡터 construct, 8) 
pCSEN-AHL22 벡터 construct. 
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그림 48. 3차년도에 발굴한 신규 유전자 AMTG1 유전자의 콩 형질전환을 위한 pCSEN-IF(A)와 pCSENIF-AMTG1(B) 
vector의 모식도

그림 49. 3~4차년도에 발굴중인 신규 유전자 GmATPG 유전자 9종의 콩 형질전환을 위한 pCSEN-IF(A)와 
pCSENIF-GmATPGs(B), 그리고  pENTR-GmATPGs(C) vector의 모식도. 

    3차년도에 신규 발굴한 유전자인 AMTG1은 GM 작물 개발에 있어서 특허 최소 회피 혹은 

발달 단계에 대한 인위적 조절이 가능한 pCSENIF 벡터에 유전자를 도입하여 형질전환용 벡터 

construct를 제작을 완료하여(그림 48), 현재 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 진행하고 있다. 

한편 3~4차년도에 신규 발굴중인 9종의 GmATPGs는 pCSENIF 벡터에 유전자를 도입하여 형질

전환용 벡터 construct 제작을 완료하여 순차적으로 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 진행하

고 있으며, pENTR vector로의 유전자 도입 또한 완료되어 현재 이를 항시 발현 벡터인 

pB2GW7.0에 도입을 진행하고 있다(그림 49). 

   2) 콩 형질전환체 생산 및 기능 검정

    본 연구팀은 기확보 유전자 4종 및 신규 유전자 6종 이상의 vector construct에 대한 콩 형

질전환을 수행하였으며, 적용된 고효율 형질전환 기법 및 재분화 단계는 다음과 같다.

    침지해 놓은 종자의 양 떡잎 사이로 외과용 메스(scapel)를 넣어 하배축까지 수직으로 자

르고 종피를 제거하였다. 배축을 떡잎 밑 약 1 ㎝되는 곳에서 자른 후 embryonic axis가 붙어
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있는 한 쪽을 외과용 메스(＃11 blade)로 7·8회 정도 상처를 내었다. 이 때 외과용 메스에 15 

mL 농축액을 묻힌 다음 목표 부위에 상처를 내었다. 대략 50개 정도의 절편체를 15 mL 

co-cultivation/A. tumefaciens에 넣고 초음파 분해 처리(sonication)를 20초 처리를 한 뒤 30분 

동안 접종시켰다. 각각의 절편체를 튜브에서 꺼내 멸균한 여과지 위에 놓고 물기를 제거한 뒤, 

고체 CCM(액체와 동일, Agar 0.7%)에도 여과지를 한 장 깔고 10개체를 올려두었다. 이때 절편

체의 향축(adaxial) 부분이 아래로 향하도록 둔다. Micropore로 봉한 뒤 25 ℃, 18시간 광주기

에 5일 동안 공배양 하였다. 

    5일간 공배양을 한 후에 제균을 위해서 액체 1/2 SIM(신초 유도 배지)에 10분 동안 간단

히 세척하였다. 각각의 절편체를 여과지 위에 놓고 물기를 제거한 뒤 선발항생제가 없는 SI-①

(shoot induction medium; B5 salt 3.2 g/L, BA 1.67 ㎎/L, MES 3 mM, Agar 0.8%, Sucrose 

3%, Cefotaxime 250 ㎎/L, Vancomycin 50 ㎎/L, Ticarcillin 100 ㎎/L, pH 5.6)에 한 플레이트 

(plate)당 6개체씩 배축 부분이 배지에 고착되고 재분화 될 부분이 30˚정도의 각도로 위로 향

하도록 치상하였다. 각각의 플레이트를 micropore로 봉한 뒤 25 ℃, 18시간 광주기에서 배양시

켰다.

    2주 후 신초가 나온 절편체를 선발항생제 PPT 10 ㎎ /L가 들어있는 SI-②(SI-①과 동일, 

DL-phosphinothricin 10 ㎎/L 첨가, pH 5.6)에 치상하였는데, 이때 신초을 제외한 나머지 부분

은 잘라버리고 향축(adaxial) 부분이 밑으로 향하도록 치상하였다.

    2주 후 갈변한 신초/신초 pad는 외과용 메스(＃15 blade)로 깎아 선발항생제 PPT 5 ㎎ /L

가 들어있는 SEM(shoot elongation medium, 신초 신장 배지; MS salt 4.4 g/L, MES 3 mM, 

GA3 0.5 ㎎/L, Asparagine 50 ㎎/L, Pyroglutamic acid 100 ㎎/L, IAA 0.1 ㎎/L, Zeatin 1 ㎎

/L, Sucrose 3%, Agar 0.8%, Cefotaxime 250 ㎎/L, Vancomycin 50 ㎎/L, Ticarcillin 100 ㎎

/L, DL-phosphinothricin 5 ㎎/L, pH  5.6)에 치상하였다. 2주마다 새로운 SEM으로 옮겨주면

서 신초의 갈변부위는 외과용 메스(＃15 blade) 윗면으로 쳐서 제거하고 신초 pad는 조금씩 계

속 깎아내어 배지가 잘 흡수되도록 하였다.  

    SEM에서 선발을 거치면서 신장된 신초가 4 cm 이상 일 때, 외과용 메스(#11 blade)로 잘

라 RM (rooting medium, 뿌리 유도 배지; MS salt 4.4 g/L, MES 3 mM, Sucrose 3%, Agar 

0.8%, Cefotaxime 50 ㎎/L, Vancomycin 50 ㎎/L, Ticarcillin 50 ㎎/L, Asparagine 25 ㎎/L, 

Pyroglutamic acid 25 ㎎/L, pH 5.6)으로 옮겼다. 이 때 잘라서 분리해낸 신장된 신초의 밑 부

분을 1 ㎎/mL 농도의 IBA에 3분 동안 담가뒀다가 빼내어 RM이 들어있는 테스트 튜브에 넣

었다.

    뿌리가 충분히 자라게 되면 3차 증류수로 배지를 씻어내고 상토(바이오 프러그 2호, 흥농

종묘)와 버미큘라이트를 2 : 1로 섞어 넣은 작은 포트(6 ㎝ × 6 ㎝ × 5.6 ㎝)에 심어서 마젠타 

상자(Magenta box) 안에 넣었다. 10일 정도 경과 후 잎 표면에 100 ㎎/L DL-phosphinothricin

로 leaf painting을 하였다.

    식물체가 충분히 자라게 되면 더 큰 포트(pot)로 옮겨 심고 투명한 플라스틱 덮개에 10개 

정도의 구멍을 만들어 씌웠다. 10일 후 식물체에 basta(BAYER사, 53 ㎎/L) 처리를 하였다. 그 
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결과, 비형질전환체 (광안콩, NT)는 민감하게 반응하여 고사한 반면, 형질전환체는 아무런 변

화가 없었으며 저항성을 나타내었다. 이후 저항성을 나타내는 콩 형질전환체를 온실로 옮겨 T1 

종자를 수확하였다. 형질전환체의 유전자 도입 및 발현 분석을 위한 primer 정보는 표 13과 같

다. 기확보 유전자 도입 형질전환체 생산에 대한 세부 연구 내용은 아래에서 제시하였다.

표 13. 형질전환체의 ATPG3, ATPG4, ATPG6, ATPG7, ATPG8, ATPG10, MtATPG1, 그리고 MtATPG2  

유전자 도입 및 발현 확인을 위해 사용한 primer sequence
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그림 50.  pB2GW7.0-ATPG3(A)와 pCSEN-ATPG3(B) 벡터를 이용한 콩 형질전환체 생산 과정. (a) Half seed explants 
on CCM, 1-after infection, 2-after 5 days inoculation, (b) Shoot induction medium without PPT, (c) Shoot 
induction medium containing PPT 10 mg/L for bar selection, (d) Shoot elongation medium containing PPT 5 
mg/L, (e) Rooting, (f) Acclimated putative transgenic plant in a small pot, (g) transgenic plants in a big pot, 
and (h) PPT leaf painting, 1-non-transgenic plant (sensitive), 2-transgenic plant (resistance).    

① ATPG3-soybean: 우리는 두 종류의 벡터, pB2GW7.0-ATPG3과 pCSEN-ATPG3 벡터를 상기

의 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하여 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 수행하였다. 이

러한 pB2GW7.0-ATPG3과 pCSEN-ATPG3 벡터에 대한 콩 형질전환체 생산의 단계별 결과에 

대한 그림은 그림 50에 제시하였다. 콩 형질전환체를 생산하기 위해 접종을 수행하여 공배양을 

하였고 신초를 유도하였다. 신초를 신장시킨 후 뿌리를 유도하였고 흙에서의 순환과정을 거쳐 

T0 형질전환체를 생산하였다. 이러한 과정을 통하여 현재까지 pB2GW7.0-ATPG3 벡터 적용의 

경우, 3개체의 형질전환 식물, 그리고  pCSEN-ATPG3 벡터 적용의 경우도 3개체의 형질전환 

식물을 생산하여, ATPG3 유전자에 대하여 총 6종의 형질전환체를 생산하였다.

    생산된 T0 식물체가 형질전환체인지를 확인하기 위하여 우리는 선별 마커 유전자 BAR의 

발현으로 인한 PPT 저항성을 가지는지를 식물체의 잎에 PPT painting assay를 수행하였다. 그 

결과, 비형질전환체의 잎은 고사하였고, pB2GW7.0-ATPG3과 pCSEN-ATPG3 형질전환체의 잎

에서는 PPT에 대한 저항성을 보였다. 이와 같이 PPT 저항성을 가지는 3개체의 
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pB2GW7.0-ATPG3과 3개체의 pCSEN-ATPG3 콩 형질전환체의 표현형은 그림 51A에, 그리고 

형질전환체로부터 수확한 T1 형질전환 종자의 수는 그림 51B에 제시하였다. 

그림 51.  pB2GW7.0-ATPG3과 pCSEN-ATPG3 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형(A) 및 형질전환체로부터 수확
된 T1 형질전환 종자 수(B). p35S-: pB2GW7.0-, pSEN-: pCSEN-.

    생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입 및 발현을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선별 유

전자 BAR와 도입 유전자 ATPG3을 대상으로 PCR과 RT-PCR을 수행하였다. 형질전환 식물체

의 잎을 1 g 정량한 후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, 

CTAB 방법을 이용하여 genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 ATPG3과 선발항생제 

유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pB2GW7.0-ATPG3 3개체와 

pCSEN-ATPG3 3개체의 형질전환체 모두에서 ATPG3과 BAR 유전자가 모두 도입되었음을 확

인하였다. 또한, 삽입 벡터의 left border 및 right border 부분을 PCR을 이용하여 증폭한 결과 

벡터의 T-DNA의 삽입이 손상없이 완벽하게 이루어졌음을 확인하였다(그림 52A). 

그림 52. PCR과 RT-PCR을 통한 pB2GW7.0-ATPG3과 pCSEN-ATPG3 콩 형질전환체의 유전자 도입(A) 및 유전자 발
현(B) 확인. pB2GW7.0: pB2GW7.0-ATPG3, pCSEN: pCSEN-ATPG3.
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    형질전환체로부터 삽입 유전자의 발현을 확인하기 위하여 형질전환 식물체의 잎을 Plant 

RNA Purification Reagent(invitrogen)를 이용하여 RNA를 분리하였으며, 도입 유전자인 

ATPG3과 선발항생제 유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 RT-PCR를 수행하였다. 그 결과, 

pB2GW7.0-ATPG3과 pCSEN-ATPG3 형질전환체 모두에서 ATPG3과 BAR 유전자가 모두 발현

되었음을 확인하였다(그림 52B). 형질전환체 생산에 적용된 ATPG3 유전자는 유전자의 발현 정

도에 따라 다수성 형질 및 녹기연장의 형질을 제공하므로 이러한 유전자 발현 연구는 추후 형

질전환체의 목적형질 및 다수성에 대한 농업형질을 분석하는데 있어서 매우 중요한 역할을 담

당할 것이다. 

그림 53. 형질전환체의 잠정 copy 수 확인을 위하여 수행된 qRT-PCR을 통한 pB2GW7.0-ATPG3과 pCSEN-ATPG3 콩 
형질전환체의 BAR 유전자 발현 비교, CON, 1 copy clean 콩 형질전환체; p35S-: pB2GW7.0-, pSEN-: pCSEN-.

표 14. pB2GW7.0-ATPG3 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

    한편, 도입 유전자의 copy 수를 확인하기 위하여 우리는 형질전환 식물체를 대상으로 

BAR 유전자의 발현 정도를 조사하였다. 이러한 BAR 유전자의 발현 정도는 확보하고 있는 1 

copy 형질전환체의 BAR 유전자 발현을 control로 사용하여 이에 대한 상대 값으로 확인하였

다. 그 결과, 생산된 6종의 형질전환체 모두 control보다 낮은 발현량을 가졌다(그림 53). 이와 
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같은 사실은 6종의 형질전환체 모두가 잠정 1 copy 형질전환체일 것으로 생각된다. 이러한 잠

정 1 copy 형질전환체는 추후 T1 형질전환 식물체에서 서던 분석을 통하여 copy 수에 대한 최

종 확인할 것이다. 우리는 보다 많은 ATPG3 도입 형질전환체를 확보하기 위하여 형질전환 및 

형질전환체 생산 과정을 계속 수행하고 있다.

표 15. pCSEN-ATPG3 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

    생산된 T1 식물체에 대하여 GMO 포장에서 1차 농업형질 분석을 수행하기 위해 경장(cm), 

분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T2 종자를 수확하였다. 

pB2GW7.0-ATPG3 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 3 라인으로부터 1차 농업형질을 조사한 결

과, line 1과 3 형질전환체에서는 다양한 표현형 변이를 보였는데 경장, 분지수, 마디수, 협수, 

백립중 및 총중량은 wild type인 광안콩과 비슷한 경향을 보이거나 개체당 수량이 현저하게 

떨어졌다. 그러나 line 2의 형질전환체의 경우에는 백립중 및 총중량이 광안콩과 비슷하거나 

수량이 높게 나타났다(표 14). 개체당 수량이 떨어진 식물체들은 도복이 되었으며 심한 바이러

스 증상과 비슷한 오갈증으로 인해 발생되었다고 판단되어 진다. pCSEN-ATPG3 벡터를 적용

한 콩 형질전환체 3 라인의 경장, 분지수, 마디수, 협수, 백립중 및 총중량도 마찬가지로 다양

한 표현형 변이를 보였다. Line 1-1과 1-6에서는 백립중 및 총중량이 광안콩 보다 수량이 높았

으며, line 3-7의 백립중은 광안콩과 비슷하였고 총중량은 높게 나타났다(표 15). GMO 포장에

서의 1차 농업형질에 대한 조사를 토대로 우리는 pB2GW7.0-ATPG3-2-2와 pCSEN-ATPG3-1-6

을 다수성에 대한 우수한 라인으로 선별하였다. 

    생산된 T2 식물체에 대하여 GMO 포장에서 2차 농업형질 분석을 수행하기 위해 경장(cm), 

분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, wild type인 광안콩과 비슷

하거나 상대적으로 우수한 형질을 보이는 T3 종자를 수확하였다. 2차 농업형질 분석에 있어서 

광안콩 야생형의 농업형질은 표 14와 같다. pB2GW7.0-ATPG3 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 

5라인으로부터 2차 농업형질을 조사한 결과, 다양한 표현형 변이를 보였는데 경장, 분지수, 마

디수, 협수 및 총중량은 wild type인 광안콩과 비슷한 경향을 보이거나 낮았으나, 백립중의 경

우 전체적으로 높게 나타났다(표 17). 개체당 수량이 떨어진 식물체들은 도복이 되었으며 심한 
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바이러스 증상과 비슷한 오갈증으로 인해 발생되었다고 판단되어 진다. pCSEN-ATPG3 벡터를 

적용한 콩 형질전환체 6라인의 경장, 분지수, 마디수, 협수, 백립중 및 총중량도 마찬가지로 다

양한 표현형 변이를 보였다. 전체적으로 백립중은 wild type에 비해 작았으나 Line 1-1과 1-4, 

1-6에서는 수량 및 총중량이 광안콩 야생종보다 높았으며, line #3의 수량 및 총 중량은 광안콩

과 비슷하거나 낮게 나타난 것을 확인하였다(표 18). GMO 포장에서의 2차 농업형질에 대한 

조사를 토대로 우리는 pB2GW7.0-ATPG3 1-1-1, 1-7-2, 2-1-4, 2-2-4와 pCSEN-ATPG3 1-1-3, 

1-4-1, 3-1-1, 3-7-4을 다수성에 대한 우수한 라인으로 선별하였다.

표 16. 농업적 특성 분석(2015년, 군위)에 있어서 광안콩 야생형의 농업적 특성

표 17. pB2GW7.0-ATPG3 벡터를 이용한 형질전환체의 2차 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

       광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).
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표 18. pCSEN-ATPG3 벡터를 이용한 형질전환체의 2차 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

       광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

    우리는 1, 2차 농업형질 분석 결과를 토대로 GMO 포장에서 추가 파종을 실시하여 이벤트 

후보로서의 형질을 가지는 지를 확인하였다.  

그림 54.  pB2GW7.0-ATPG4(A)와 pCSEN-ATPG4(B) 벡터를 도입한 콩 형질전환체 생산 과정. (a) Half seed explants 
on CCM, 1-after infection, 2-after 5 days inoculation, (b) Shoot induction medium without PPT, (c) Shoot 
induction medium containing PPT 10 mg/L for bar selection, (d) Shoot elongation medium containing PPT 5 
mg/L, (e) Rooting, (f) Acclimated putative transgenic plant in a small pot, (g) transgenic plants in a big pot, 
and (h) PPT leaf painting, 1-non-transgenic plant (sensitive), 2-transgenic plant (resistance).    

② ATPG4-soybean: 우리는 두 종류의 벡터, pB2GW7.0-ATPG4와 pCSEN-ATPG4 벡터를 상기

의 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하여 콩 형질전환 및 T0 형질전환체를 생산하였다. 이러

한 pB2GW7.0-ATPG4와 pCSEN-ATPG4 벡터에 대한 콩 형질전환체 생산의 단계별 결과에 대

한 그림은 그림 54에 제시하였다. 콩 형질전환체를 생산하기 위해 접종을 수행하여 공배양을 
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하였고 신초를 유도하였다. 신초를 신장시킨 후 뿌리를 유도하였고 흙에서의 순환과정을 거쳐 

T0 형질전환체를 생산하였다. 이러한 과정을 통하여 현재까지 pB2GW7.0-ATPG4 벡터 적용의 

경우, 24개체의 형질전환 식물, 그리고  pCSEN-ATPG4 벡터 적용의 경우도 4개체의 형질전환 

식물을 생산하여, ATPG4 유전자에 대하여 총 28종의 형질전환체를 확보하였다(그림 55). 

pB2GW7.0-ATPG4와 pCSEN-ATPG4의 T0 식물체가 형질전환체임을 확인하기 위하여 일차적으

로 선별 마커 유전자 BAR의 발현을 통해 PPT 저항성을 가지는 지를 스몰 포트(small pot) 순

환과정에 있는 식물체의 잎에서 PPT painting assay를 수행하였다. 그 결과, 비형질전환체의 

잎은 고사하였고, pB2GW7.0-ATPG4와 pCSEN-ATPG4 도입 식물체의 잎에서는 PPT에 대한 저

항성을 보여 일차적으로 형질전환체임을 확인하였다. 그러나 처음 생산된 형질전환체는 온실에

서 발생한 병충해에 대한 피해로 인해 식물체들이 모두 고사하여 재접종을 실시하여 28개의 1

차 선발을 거친 형질전환체를 확보하였으며, 3차년도에 포장검정을 통하여  line을 선발하여 2

차 파종 후 T3 종자를 수확하였다. pCSEN-ATPG4의 경우 Basta 처리를 실시하여 1, 2, 3 line

은 전부 고사하였고 line 4-1 개체만 수확할 수 있었다.  

그림 55.  pB2GW7.0-ATPG4(A)와 pCSEN-ATPG4(B) 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형. p35S-: pB2GW7.0-, 
pSEN-: pCSEN-.
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표 19. pB2GW7.0-ATPG4 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

      광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 14 참조(n=5).

    생산된 T1 식물체에 대하여 GMO 포장에서 1차 농업형질 분석을 수행하기 위해 경장(cm), 

분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T2 종자를 수확하였다. 

pB2GW7.0-ATPG4 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 24개체로부터 1차 농업형질을 조사한 결과, 

전체적으로 다양한 표현형 변이를 보였는데 경장, 분지수, 마디수, 협수, 백립중 및 총중량은 

wild type인 광안콩과 비슷한 경향을 보이거나 개체당 수량이 현저하게 떨어졌다. 그러나 line 

4, 15, 24, 31을 제외한 나머지 형질전환체의 경우에는 백립중 및 총중량이 광안콩과 비슷하거

나 수량이 높게 나타났다(표 19). 개체당 수량이 떨어진 식물체들은 도복이 되었으며 심한 바

이러스 증상과 비슷한 오갈증으로 인해 발생되었다고 판단되어 진다. GMO 포장에서의 농업형

질에 대한 조사를 토대로 우리는 pB2GW7.0-ATPG4-9-1을 수량이 우수한 line으로 선별하여 

GMO 포장에 추가 파종을 실시하였다.

    생산된 T2 식물체에 대하여 GMO 포장에서 2차 농업형질 분석을 수행하기 위해 경장(cm), 

분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T3 종자를 수확하였다. 

pB2GW7.0-ATPG4 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 농업형질을 조사한 결과(표 20), 수확량이 

너무 많아 각 라인의 평균값만을 표기하였다. 전체적으로 다양한 표현형 변이를 보였는데 경

장, 분지수, 마디수, 협수, 백립중 및 총중량은 wild type인 광안콩과 비슷한 경향을 보이거나 

개체당 수량이 현저하게 떨어졌다. 그러나 line 1-1, 1-2, 9-1, 9-2, 15-2, 23-1. 23-2이 백립중 및 

총중량이 광안콩과 비슷하거나 수량이 높게 나타났다. 개체당 수량이 떨어진 식물체들은 도복

이 되었으며 심한 바이러스 증상과 비슷한 오갈증으로 인해 발생되었다고 판단되어 진다. 

GMO 포장에서의 농업형질에 대한 조사를 토대로 우리는 pB2GW7.0-ATPG4 1-15, 4-1-10, 

7-1-10, 8-4-7, 9-2-2, 11-6-7, 12-4-6, 14-4-1, 19-2-1, 23-1-2를 수량이 우수한 line으로 선별하여 

GMO 포장에 추가 파종을 실시하였다. 한편 pCSEN-ATPG4 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 

농업형질을 조사한 결과 Basta assay에서 고사하여 1개체만 선발 되었으나 경장, 분지수 총중

량 등 wild type에 비해 현저히 떨어지는 결과를 보여 세대진전 시키지 않았다(표 21).
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표 20. pB2GW7.0-ATPG4 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 2차 평균 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

     광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

표 21. pCSEN-ATPG4 벡터를 이용한 형질전환체의 2차 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

                   광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).
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그림 56.  pB2GW7.0-ATPG7(A)과 pCSEN-ATPG7(B) 벡터를 도입한 콩 형질전환체 생산 과정. (a) Half seed explants 
on CCM, 1-after infection, 2-after 5 days inoculation, (b) Shoot induction medium without PPT, (c) Shoot 
induction medium containing PPT 10 mg/L for bar selection, (d) Shoot elongation medium containing PPT 5 
mg/L, (e) Rooting, (f) Acclimated putative transgenic plant in a small pot, (g) transgenic plants in a big pot, 
and (h) PPT leaf painting, 1-non-transgenic plant (sensitive), 2-transgenic plant (resistance).  

③ ATPG7-soybean: 우리는 pB2GW7.0-ATPG7과 pCSEN-ATPG7 벡터를 상기의 고효율 콩 형

질전환 시스템에 적용하여 콩 형질전환 실험을 수행하였다. pB2GW7.0-ATPG7의 경우에는 T0 

형질전환체를 생산하였으나 종자를 맺지 못하고 고사하였다. 이는 온실에서 발생한 병충해에 

대한 피해로 인해 식물체들이 고사하였다고 판단되어 진다. 그리하여 현재 pB2GW7.0-ATPG7 

형질전환체를 생산하기 위해 계속 실험을 진행하고 있는 중이며 현재 19개체를 생산하였다. 

pCSEN-ATPG7의 경우에는  현재까지 T0 형질전환체를 26개체 생산하였고 계속해서 형질전환

체를 생산하고 있다. pB2GW7.0-ATPG7과 pCSEN-ATPG7 콩 형질전환체 생산의 단계별 결과

에 대하여 그림 56에 제시하였다. 콩 형질전환체를 생산하기 위해 접종을 수행하여 공배양을 

하였고 신초를 유도하였다. 신초를 신장시킨 후 뿌리를 유도하였고 흙에서의 순환과정을 거쳐 

형질전환체를 생산하였다. pCSEN-ATPG7의 T0 식물체가 형질전환 식물체임을 확인하기 위하

여 일차적으로 도입 벡터의 선별 유전자 BAR의 발현으로 인한 PPT 저항성을 식물체 잎에서 

PPT painting assay로 조사하였다. 그 결과, 비형질전환체의 잎은 고사하였고, 

pB2GW7.0-ATPG7과 pCSEN-ATPG7 형질전환체의 잎에서는 PPT에 대한 저항성을 보였다.     

그림 57. PCR과 RT-PCR을 통한 pCSEN-ATPG7 콩 형질전환체의 유전자 도입(A) 및 유전자 발현(B) 확인. 

    생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입 및 발현을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선별 유

전자 BAR와 도입 유전자 ATPG7을 대상으로 PCR과 RT-PCR을 수행하였다. 형질전환 식물체

의 잎을 1 g 정량한 후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, 
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CTAB 방법을 이용하여 genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 ATPG7과 선발항생제 

유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pCSEN-ATPG7 5개체의 

형질전환체 모두에서 ATPG7과 BAR 유전자가 모두 도입되었음을 확인하였다. 또한, 삽입 벡터

의 left border 및 right border 부분을 PCR을 이용하여 증폭한 결과 벡터의 T-DNA의 삽입이 

손상없이 완벽하게 이루어졌음을 확인하였으며(그림 57A), 도입 유전자의 발현 또한 정상적으

로 이루어졌음을 확인하였다(그림 57B). 

그림 58. 형질전환체의 잠정 copy 수 확인을 위하여 수행된 qRT-PCR을 통한 pCSEN-ATPG7 콩 형질전환체의 BAR 
유전자 발현 비교, CON, 1 copy clean 콩 형질전환체; pSEN-: pCSEN-.

    한편, 도입 유전자의 copy 수를 확인하기 위하여 우리는 형질전환 식물체를 대상으로 

BAR 유전자의 발현 정도를 조사하였다. 이러한 BAR 유전자의 발현 정도는 확보하고 있는 1 

copy 형질전환체의 BAR 유전자 발현을 control로 사용하여 이에 대한 상대 값으로 확인하였

다. 그 결과, 생산된 5종의 형질전환체 모두 control보다 낮은 발현량을 가졌다(그림 58). 이와 

같은 사실은 5종의 형질전환체 모두가 잠정 1 copy 형질전환체로 판단하게 한다. 이러한 잠정 

1 copy 형질전환체는 추후 T1 형질전환 식물체에서 서던 분석을 통하여 copy 수에 대한 최종 

확인할 것이다.

    우리는 pCSEN-ATPG7 8개체의 T1 식물체에 대하여 GMO 포장에서 파종을 하여 PPT 

painting assay를 수행하였는데 1, 2, 4, 5번 line의 경우 저항성을 나타내지 못하고 고사하였고, 

line 3, 6, 7, 8만 PPT 저항성을 나타내었다. Line 3의 T1 식물체에 대하여 GMO 포장에서 1차 

농업형질 분석을 수행하기 위해 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 

조사하였으며, T2 종자를 수확하였다. pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 1차 농업

형질을 조사한 결과, 다양한 표현형 변이를 보였다. Line 3-1 식물체의 협수는 광안콩과 비슷하

였지만 종자 총중량은 약 2배 정도 높게 나타났다. Line 3-5 식물체의 협수는 광안콩에 비해 

많았고 종자 총중량은 비슷하였다. Line 3-6 식물체는 광안콩에 비해 협수가 현저히 적게 나타

났지만 종자 총중량은 높게 나타났다. Line 3-7 식물체의 경우에는 협수는 광안콩에 비해 많았

지만 총중량은 현저히 떨어졌다. Line 6의 경우 평균적으로 경장길이는 광안콩에 비해 조금 크

거나 비슷하고 총중량의 경우 더 많은 양을 보였으니 백립중이 조금 낮게 나온 것을 확인하였

다. Line 7과 8의 경우 광안콩에 비해 전체적으로 비슷하거나 상대적으로 높은 총중량과 백립
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중을 보였다(표 22). GMO 포장에서의 농업형질에 대한 조사를 토대로 pCSEN-ATPG7 벡터를 

이용한 콩 형질전환체의 line 3-1, 5, 6과 line 6-2, 4, 5 그리고 line 7-1, 3, 7, line 8-2, 3, 5 식

물체가 wild type인 광안콩에 비해 개체당 종자 총중량이 약 2배 정도 높게 나타나 이를 다수

성 형질전환체 후보로 선별하였다. 

       표 22. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성. pSEN-: pCSEN-.

pSEN-ATPG7 경장(cm) 분지(개) 마디(개) 협수(개) 백립중(g) 총중량(g)

광안콩 (5 개체수 평균) 49.6 8 16 230 14.9 65.0 

# 3-1 50 9 15 225 14.8 112.4 
# 3-2 49 7 13 145 14.3 55.6 
# 3-3 50 7 15 160 15.7 40.7 
# 3-4 55 10 15 290 14.4 38.9 
# 3-5 60 14 17 380 16.6 60.2 
# 3-6 40 4 10 87 13.8 101.0 
# 3-7 50 12 16 394 14.5 23.9 

광안콩 (5 개체수 평균) 63.4 7 13.9 108.6 14 27.8
# 6-1 72 7 14 142 12.9 41.2 
# 6-2 68 8 15 151 13.5 62.1 
# 6-3 69 7 15 130 12.9 32.0 
# 6-4 63 6 13 127 13.7 44.9 
# 6-5 55 7 14 108 12.9 47.3 
# 6-6 57 7 14 98 14.9 36.2 
# 6-7 63 7 14 88 13.6 34.9 
# 6-8 53 7 13 68 12.9 31.1 
# 6-9 53 7 13 62 12.0 11.5 
# 6-10 71 7 15 102 12.9 44.1 
# 7-1 58 8 14 98 14.1 44.6 
# 7-2 56 6 10 83 13.8 19.1 
# 7-3 63 7 14 102 13.7 59.7 
# 7-4 70 8 13 108 13.0 13.3 
# 7-5 54 6 14 112 15.6 41.7 
# 7-6 59 7 14 91 15.3 26.7 
# 7-7 68 7 13 81 13.4 54.0 
# 7-8 72 8 14 89 11.1 33.4 
# 7-9 52 7 12 110 15.0 34.6 
# 7-10 54 6 12 102 15.1 40.8 
# 8-1 56 7 15 83 16.1 29.7 
# 8-2 61 7 12 131 14.3 47.5 
# 8-3 56 8 14 122 14.5 45.9 
# 8-4 62 7 13 109 14.8 29.2 
# 8-5 57 7 12 222 11.9 55.0 
# 8-6 56 8 14 112 13.7 35.1 
# 8-7 54 7 13 118 12.0 39.0 
# 8-8 53 7 13 98 14.2 31.7 
# 8-9 57 6 11 188 14.6 45.5 
# 8-10 64 7 14 92 14.0 30.4 
# 8-11 69 7 13 89 14.9 40.1 
# 8-12 50 5 9 110 14.5 26.9 
# 8-13 55 6 13 68 14.8 24.5 
# 8-14 50 4 8 93 13.4 22.4 
# 8-15 58 7 13 79 14.5 29.7 
# 8-16 48 5 10 127 13.5 27.6 
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    본 연구팀은 더 많은 ATPG7 도입 콩 형질전환체를 생산하여 농업형질을 조사하기 위해 

우리는 콩 형질전환을 다시 수행하여 pB2GW7.0-ATPG7 T0 형질전환체 19개체를 추가로 생산

하였으며 pCSEN-ATPG7 T0 형질전환체도 9~26번 개체까지 추가 생산하였다(그림 59).

그림 59.  pB2GW7.0-ATPG7(A)와 pCSEN-ATPG7(B) 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형. 

    추가 생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입 및 발현을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선

별 유전자 BAR와 도입 유전자 ATPG7을 대상으로 PCR과 RT-PCR을 수행하였다. 형질전환 식

물체의 잎을 1 g 정량한 후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, 

CTAB 방법을 이용하여 genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 ATPG7과 선발항생제 

유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pB2GW7.0-ATPG7 유전자

의 경우 1, 7, 8, 9, 15, 19 개체에서 확인되지 않았고 BAR 유전자의 경우 1, 7, 8, 9, 11개체를 

제외한 나머지 형질전환체에서는 도입되었음을 확인하였다. 또한, 삽입 벡터의 left border 및 

right border 부분을 PCR을 이용하여 증폭한 결과 벡터의 T-DNA의 left border부분이 손상되

어 들어간 것으로 판단되며 right border 부분의 경우 ATPG7 유전자와 같이 삽입이 이루어졌

음을 확인하였다(그림 60A) pCSEN-ATPG7 유전자의 경우 유전자는 10, 14, 21, 23, 24, 26, 27

번 개체에서 확인되었고 BAR에서는 10, 14, 19, 21, 23, 24, 26, 27번 개체에서 확인되었다. 또

한, 삽입 벡터의 left border 및 right border 부분을 PCR을 이용하여 증폭한 결과 left border

는 26번, right border에서는 10번만 도입이 확인되었다(그림 60C). 그리고 형질전환체로부터 

삽입 유전자의 발현을 확인하기 위하여 형질전환 식물체의 잎을 Plant RNA Purification 

Reagent(invitrogen)를 이용하여 RNA를 분리하였으며, 도입 유전자인 ATPG7과 선발항생제 유

전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 RT-PCR를 수행하였다. 그 결과, pB2GW7.0-ATPG7 1~5번 

중 ATPG7 유전자의 경우 1번 개체를 제외하고 2~5번 개체는 정상적으로 발현하였고 BAR 유

전자는 모두 발현되었음을 확인하였다(그림 60B). 추가 생산한 pCSEN-ATPG7의 경우, 유전자

는 10, 14, 21, 23, 24, 26, 27번 개체에서 확인되었고 BAR에서는 10, 14, 19, 21, 23, 24, 26, 27



- 96 -

번 개체에서 확인되었다. 또한, 삽입 벡터의 left border 및 right border 부분을 PCR을 이용하

여 증폭한 결과 left border는 26번, right border에서는 10번만 도입이 확인되었다(그림 60C). 

또한 삽입 유전자의 발현을 확인 해본 결과 pCSEN-ATPG7의 경우 21번 개체까지 분석하였는

데 그 중 10, 14, 21번 개체만 유전자와 BAR 모두 발현하는 것을 확인하였고 19번 개체는 

BAR 유전자만 발현된 것을 확인 하였다(그림 60D). 우리는 유전자 도입 및 발현에 대한 분자

생물학적 분석을 반복적으로 수행하여 상기의 결과에 대한 정확성을 제시하고자 한다. 

그림 60. PCR과 RT-PCR을 통한 pB2GW7-ATPG7와 pCSEN-ATPG7 콩 형질전환체의 유전자 도입(A, C) 및 발현(B, D) 
확인. (A) pB2GW7-ATPG7, (B) pB2GW7-ATPG7, (C) pCSEN-ATPG7, and (D) pCSEN-ATPG7.

    우리는 pB2GW7.0-ATPG7의 경우 #1~4까지 T1 식물체에 대하여 GMO 포장에서 파종을 

하여 PPT painting assay를 수행하였으나 2번 개체는 전체적으로 고사하였고, 4번 개체의 경우 

하나의 형질전환체만 선발되어 T2 종자를 수확 하였다. 각 개체별로 다양한 표현형을 나타내었

지만 wild type에 비해 line 3, 4의 경우 나쁜 표현형을 보였으나 line 1의 경우 백립중 및 종

자 수량이 높게 나타났다(표 23). pCSEN-ATPG7의 경우 3년차에 8개체의 T1 식물체에 대하여 

GMO 포장에서 파종을 하여 PPT painting assay를 수행하였는데 1, 2, 4, 5번 line의 경우 저항

성을 나타내지 못하고 고사하였고, line 3, 6, 7, 8만 PPT 저항성을 나타내었다. 4차년도에 선발

된 4 line 중 대조군에 비해 수량 및 백립중이 우수한 line들을 선정하여 T2 식물체에 대하여 

GMO 포장에서 2차 농업형질 분석을 수행하기 위해 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 

백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T3 종자를 수확하였다. pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 

형질전환체의 2차 농업형질을 조사한 결과, 다양한 표현형 변이를 보였다. 하지만 전체적으로 

대조군에 비해 수량이나 표현형이 낮게 나타났다(표 24). 이는 심한 바이러스 증상과 비슷한 

오갈증으로 인해 발생되었다고 판단되어 진다. 이에 GMO 포장에서의 농업형질에 대한 조사를 

토대로 pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 콩 형질전환체 중에 wild type과 수량이 비슷하거나 종
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자 수가 다른 line에 비해 높은 형질을 보인 3-1-3, 3-6-6, 6-2-9, 6-5-6, 7-1-1, 7-7-6, 8-2-9, 8-3-3 

line들을 다시 세대 전개하여 포장검정을 실시하였다.

표 23. pB2GW7.0-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

                          광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

표 24. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 2차 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

      광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

④ ATPG8-soybean: 우리는 항시 발현 promoter와 inducible promoter를 사용한 
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pB2GW7.0-ATPG8과 pCSEN-ATPG8 벡터를 상기의 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하여 콩 

형질전환 및 형질전환체 생산을 수행하였다. 이러한 pB2GW7.0-ATPG8과 pCSEN-ATPG8 벡터

에 대한 콩 형질전환체 생산의 단계별 결과에 대한 그림은 그림 61에 제시하였다. 콩 형질전환

체를 생산하기 위해 접종을 수행하여 공배양을 하였고 신초를 유도하였다. 신초를 신장시킨 후 

뿌리를 유도하였고 흙에서의 순환과정을 거쳐 T0 형질전환체를 생산하였다. 이러한 과정을 통

하여 현재까지 pB2GW7.0-ATPG3 벡터 형질전환체의 경우 3개체, 그리고 pCSEN-ATPG3 벡터 

형질전환체의 경우도 3개체를 생산하여, ATPG8 유전자에 대하여 총 6종의 형질전환체를 생산

하였다.

그림 61.  pB2GW7.0-ATPG8(A)과 pCSEN-ATPG8(B) 벡터를 이용한 콩 형질전환체 생산 과정. (a) Half seed explants 
on CCM, 1-after infection, 2-after 5 days inoculation, (b) Shoot induction medium without PPT, (c) Shoot 
induction medium containing PPT 10 mg/L for bar selection, (d) Shoot elongation medium containing PPT 5 
mg/L, (e) Rooting, (f) Acclimated putative transgenic plant in a small pot, (g) transgenic plants in a big pot, 
and (h) PPT leaf painting, 1-non-transgenic plant (sensitive), 2-transgenic plant (resistance).   

그림 62.  pB2GW7.0-ATPG8과 pCSEN-ATPG3 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형(A) 및 형질전환체로부터 수확
된 T1 형질전환 종자 수(B). p35S-: pB2GW7.0-, pSEN-: pCSEN-.
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    생산된 T0 식물체가 형질전환체인지를 확인하기 위하여 우리는 선별 마커 유전자 BAR의 

발현으로 인한 PPT 저항성을 가지는지를 식물체의 잎에 PPT painting assay를 수행하였다. 그 

결과, 비형질전환체의 잎은 고사하였고, pB2GW7.0-ATPG8과 pCSEN-ATPG8 형질전환체의 잎

에서는 PPT에 대한 저항성을 보였다. 이와 같이 PPT 저항성을 가지는 3개체의 

pB2GW7.0-ATPG8과 3개체의 pCSEN-ATPG8 콩 형질전환체의 표현형은 그림 62A에, 그리고 

형질전환체로부터 수확한 T1 형질전환 종자의 개수는 그림 62B에 제시하였다. 

그림 63. PCR과 RT-PCR을 통한 pB2GW7.0-ATPG8과 pCSEN-ATPG8 콩 형질전환체의 유전자 도입(A) 및 유전자 발

현(B) 확인. p35S: pB2GW7.0-ATPG8, pCSEN: pCSEN-ATPG8.

    생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입 및 발현을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선별 유

전자 BAR와 도입 유전자 ATPG8을 대상으로 PCR과 RT-PCR을 수행하였다. 형질전환 식물체

의 잎을 1 g 정량한 후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, 

CTAB 방법을 이용하여 genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 ATPG8과 선발항생제 

유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pB2GW7.0-ATPG8 3개체와 

pCSEN-ATPG8 3개체의 형질전환체 모두에서 ATPG8과 BAR 유전자가 모두 도입되었음을 확

인하였다. 또한, 삽입 벡터의 left border 및 right border 부분을 PCR을 이용하여 증폭한 결과 

벡터의 T-DNA의 삽입이 손상없이 완벽하게 이루어졌음을 확인하였다(그림 63A). 형질전환체

로부터 삽입 유전자의 발현을 확인하기 위하여 형질전환 식물체의 잎을 Plant RNA 

Purification Reagent(invitrogen)를 이용하여 RNA를 분리하였으며, 도입 유전자인 ATPG8과 선

발항생제 유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 RT-PCR를 수행하였다. 그 결과, 

pB2GW7.0-ATPG8과 pCSEN-ATPG8 형질전환체 모두에서 ATPG8과 BAR 유전자가 모두 발현

되었음을 확인하였다(그림 63B). 형질전환체 생산에 적용된 ATPG8 유전자는 유전자의 발현 정

도에 따라 다수성 형질 및 녹기연장의 형질을 제공하므로 이러한 유전자 발현 연구는 추후 형

질전환체의 목적형질 및 다수성에 대한 농업형질을 분석하는데 있어서 매우 중요한 역할을 담
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당할 것이다. 

    한편, 도입 유전자의 copy 수를 확인하기 위하여 우리는 형질전환 식물체를 대상으로 

BAR 유전자의 발현 정도를 조사하였다. 이러한 BAR 유전자의 발현 정도는 확보하고 있는 1 

copy 형질전환체의 BAR 유전자 발현을 control로 사용하여 이에 대한 상대 값으로 확인하였

다. 그 결과, 생산된 6종의 형질전환체 모두 control보다 낮은 발현량을 가졌다(그림 64). 이와 

같은 사실은 6종의 형질전환체 모두가 1 copy 형질전환체일 것으로 생각된다. 이러한 잠정 1 

copy 형질전환체는 추후 T1 형질전환 식물체에서 서던 분석을 통하여 copy 수에 대한 최종 확

인할 것이다.

    우리는 pB2GW7.0-ATPG8 3개체의 T1 식물체에 대하여 GMO 포장에서 파종하여 PPT 

painting assay를 수행하였으나, line 3 식물체는 모두 고사하여 line 1과 2 식물체에 대하여 

GMO 포장에서의 1차 농업형질을 조사였다. 이를 수행하기 위해 경장(cm), 분지수, 마디수, 개

체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T2 종자를 수확하였다. pB2GW7.0-ATPG8 벡

터를 적용한 콩 형질전환체 line 1과 2 식물체로부터 1차 농업형질을 조사한 결과, line 1 T1 

식물체들의 협수는 광안콩과 비슷하거나 많았으며 종자 총중량은 line 1-2를 제외한 line 1-1, 

1-3, 1-4 그리고 1-5는 광안콩보다 높게 나타났다. Line 1-2의 종자 수확량 감소는 

pB2GW7.0-ATPG3 도입 식물체와 마찬가지로 도복 및 바이러스 증상으로 인해 발생되었다고 

판단되어진다(표 25). 따라서 line 1-1, 1-4, 그리고 1-5는 다수성 농업형질에 대한 우량 계통인 

것으로 생각되며, 추후 세대진전을 통해 2차 농업형질 분석을 수행하였다. 

그림 64. 형질전환체의 잠정 copy 수 확인을 위하여 수행된 qRT-PCR을 통한 pB2GW7.0-ATPG8과 pCSEN-ATPG8 콩 
형질전환체의 BAR 유전자 발현 비교, CON, 1 copy clean 콩 형질전환체; p35S-: pB2GW7.0-, pSEN-: pCSEN-.

    pB2GW7.0-ATPG8 벡터를 적용한 콩 형질전환체 line 1-1, 1-4, 1-5, 2-1을 세대진전하여 2

차 농업형질 및 목표형질을 분석한 결과, wild type에 비해 형질전환 식물체들의 협수와 종자 

총중량은 현저하게 떨어졌는데(표 26), 이는 pB2GW7.0-ATPG3 도입 식물체와 마찬가지로 도복 

및 바이러스 증상으로 인해 발생되었다고 판단되어지며 line 1-4-1, 1-5-6, 2-1-1의 경우 대조군

에 비해 비슷하거나 조금 향상된 표현형을 보여 추후 세대 진전시켜 이벤트 후보로서의 형질
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을 가지는 지를 확인하였다.

표 25. pB2GW7.0-ATPG8 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

표 26. pB2GW7.0-ATPG8 벡터를 이용한 형질전환체의 2차 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

                       광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

    다른 콩 형질전환 벡터인 pCSEN-ATPG8을 이용하여 생산한 T0 콩 형질전환체 3개체 또한 
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GMO 포장에서 파종을 하였으나, PPT 처리에 식물체 모두 고사하였다. 그리하여 우리는 

pCSEN-ATPG8 벡터를 상기의 고효율 콩 형질전환체 시스템에 적용하여 콩 형질전환 및 T0 형

질전환체 생산을 계속 수행하고 있다. 현재까지 생산된 pCSEN-ATPG8 도입 콩 형질전환체중 

PPT에 저항성을 보인 pCSEN-ATPG8 도입 식물체는 현재까지 6개체이며(그림 65), 계속 형질

전환 과정이 진행 중에 있다. 이후 생산된 식물체로부터 유전자 도입 및 발현 분석, 형질전환

체 copy 수 분석 등을 수행할 예정이다.

그림 65.  pCSEN-ATPG8 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형. pSEN-: pCSEN-.

   새로 생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입 및 발현을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선별 

유전자 BAR와 도입 유전자 ATPG8을 대상으로 PCR과 RT-PCR을 수행하였다. 형질전환 식물

체의 잎을 1 g 정량한 후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, 

CTAB 방법을 이용하여 genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 ATPG8과 선발항생제 

유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pCSEN-ATPG8 3번과 7번 

개체의 형질전환체에서만 ATPG8과 BAR 유전자가 모두 도입되었음을 확인하였다. 또한, 삽입 

벡터의 left border 부분을 PCR을 이용하여 증폭한 결과 벡터의 T-DNA의 삽입이 손상없이 완

벽하게 이루어졌음을 확인하였다(그림 66). 

그림 66.  PCR을 통한 pCSEN-ATPG8 콩 형질전환체의 유전자 도입 확인

    우리는 pCSEN-ATPG8 6개체의 T1 식물체에 대하여 유전자 도입 및 발현을 확인 하여 

line 3, 7을 GMO 포장에서 파종하였다. 파종하여 PPT painting assay를 수행하였으나, line 7 

식물체는 모두 고사하여 lin 3 식물체에 대하여 GMO 포장에서의 1차 농업형질을 조사였다. 

이를 수행하기 위해 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으

며, T2 종자를 수확하였다(표 27).  pCSEN-ATPG8 벡터를 적용한 콩 형질전환체 line 3 식물체

로부터 농업형질을 조사한 결과, T1 식물체들의 협수 및 총 종자 수 등은 광안콩과 비슷하거나 
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작았으나, 백립중 및 각 종자들의 무게가 광안콩에 비해 높게 나타난 것을 확인하였다. 이에 5

차년도에 다수성 농업형질에 대한 우량 계통인 것으로 생각되는 3-2, 3-9를 세대진전을 통해 

농업형질 및 목표형질에 대한 분석을 수행할 예정이다. 

표 27. pCSEN-ATPG8 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성. pSEN-: pCSEN-.

                 광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

그림 67.  pB2GW7.0-ATPG6(A)과 pCSEN-ATPG6(B) 벡터를 이용한 콩 형질전환체 생산 과정. (a) Half seed explants 
on CCM, 1-after infection, 2-after 5 days inoculation, (b) Shoot induction medium without PPT, (c) Shoot 
induction medium containing PPT 10 mg/L for bar selection, (d) Shoot elongation medium containing PPT 5 
mg/L, (e) Rooting, (f) Acclimated putative transgenic plant in a small pot, (g) transgenic plants in a big pot, 
and (h) PPT leaf painting, 1-transgenic plant (resistance), 2-non-transgenic plant (sensitive).  
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⑤ ATPG6(AHL22)-soybean: 우리는 두 종류의 벡터, pB2GW7.0-ATPG6과 pCSEN-ATPG6 벡

터를 상기의 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하여 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 수행

하였다. 이러한 pB2GW7.0-ATPG6과 pCSEN-ATPG6 벡터에 대한 콩 형질전환체 생산의 단계

별 결과에 대한 그림은 그림 67에 제시하였다. 콩 형질전환체를 생산하기 위해 접종을 수행하

여 공배양을 하였고 신초를 유도하였다. 신초를 신장시킨 후 뿌리를 유도하였고 흙에서의 순환

과정을 거쳐 T0 형질전환체를 생산하였다. 이러한 과정을 통하여 현재까지 pB2GW7.0-ATPG6 

벡터 적용의 경우, small pot에서 모두 고사하였으나, pCSEN-ATPG6 벡터 적용의 경우도 10개

체의 형질전환 식물을 생산하였다.

    생산된 T0 식물체가 형질전환체인지를 확인하기 위하여 우리는 선별 마커 유전자 BAR의 

발현으로 인한 PPT 저항성을 가지는지를 식물체의 잎에 PPT painting assay를 수행하였다. 그 

결과, 비형질전환체의 잎은 고사하였고, pCSEN-ATPG6 형질전환체의 잎에서는 PPT에 대한 저

항성을 보였다. 이와 같이 PPT 저항성을 가지는 10개체의 pCSEN-ATPG6 콩 형질전환체의 표

현형은 그림 68에 제시하였다.

그림 68.  pCSEN-ATPG6 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형. pSEN-: pCSEN-.

 

    생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입 및 발현을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선별 유

전자 BAR와 도입 유전자 ATPG6을 대상으로 PCR과 RT-PCR을 수행하였다. 형질전환 식물체

의 잎을 1 g 정량한 후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, 

CTAB 방법을 이용하여 genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 ATPG6과 선발항생제 

유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pCSEN-ATPG6에서 

ATPG6 유전자의 경우 2, 5, 6, 9번 개체를 제외한 나머지에서 확인되었고 BAR 유전자의 경우 

2, 5, 6번 개체를 제외한 나머지 형질전환체들에서 유전자가 도입되었음을 확인하였다(그림 

69A). 또한 형질전환체로부터 삽입 유전자의 발현을 확인하기 위하여 pCSEN-ATPG6 형질전환 

식물체중 5개체의 잎으로부터 Plant RNA Purification Reagent(invitrogen)를 이용하여 RNA를 

분리하였으며, 도입 유전자인 ATPG6과 선발항생제 유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 
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RT-PCR를 수행하였다. 그 결과,  ATPG6 유전자의 경우 5개체 중 1번과 3번 2개체에서만 발현

된 것으로 확인되었고 BAR 유전자의 경우도 같은 2개체에서만 발현되는 것을 확인 하였다(그

림 69B). 추후 남은 5개체의 유전자 도입 유무 및 발현량 확인, 그리고 pB2GW7.0-ATPG6의 재

접종을 수행할 예정이다. 

              (A)

              (B)  

그림 69. PCR과 RT-PCR을 통한 pCSEN-ATPG6 콩 형질전환체의 유전자 도입(A) 및 유전자 발현(B) 확인. 

그림 70. pB2GW7.0-ATPG10(A)과 pCSEN-ATPG10(B) 벡터를 이용한 콩 형질전환체 생산 과정. (a) Half seed 
explants on CCM, 1-after infection, 2-after 5 days inoculation, (b) Shoot induction medium without PPT, (c) 
Shoot induction medium containing PPT 10 mg/L for bar selection, (d) Shoot elongation medium containing 
PPT 5 mg/L, (e) Rooting, (f) Acclimated putative transgenic plant in a small pot, (g) transgenic plants in a big 
pot, and (h) PPT leaf painting, 1-transgenic plant (resistance), 2-non-transgenic plant (sensitive).  

⑥ ATPG10(AHL17)-soybean: 우리는 두 종류의 벡터, pB2GW7.0-ATPG10과 pCSEN-ATPG10 

벡터를 상기의 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하여 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 수

행하였다. 이러한 pB2GW7.0-ATPG10과 pCSEN-ATPG10 벡터에 대한 콩 형질전환체 생산의 
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단계별 결과에 대한 그림은 그림 70에 제시하였다. 콩 형질전환체를 생산하기 위해 접종을 수

행하여 공배양을 하였고 신초를 유도하였다. 신초를 신장시킨 후 뿌리를 유도하였고 흙에서의 

순환과정을 거쳐 T0 형질전환체를 생산하였다. 이러한 과정을 통하여 현재까지 

pB2GW7.0-ATPG10 벡터 적용의 경우 4개체를 생산하였고, pCSEN-ATPG10 벡터 적용의 경우 

13개체의 형질전환 식물을 생산하였다. 

    생산된 T0 식물체가 형질전환체인지를 확인하기 위하여 우리는 선별 마커 유전자 BAR의 

발현으로 인한 PPT 저항성을 가지는지를 식물체의 잎에 PPT painting assay를 수행하였다. 그 

결과, 비형질전환체의 잎은 고사하였고, pB2GW7.0-ATPG10과  pCSEN-ATPG10 모두 잎에서 

PPT에 대한 저항성을 보였고, 이와 같이 PPT 저항성을 가지는 17개체의 ATPG10 콩 형질전환

체의 표현형은 그림 71A와 B에, 그리고 pB2GW7.0-ATPG10 형질전환체로부터 수확한 T1 형질

전환 종자의 수는 그림 71C에 제시하였다. 

그림 71.  pB2GW7.0-ATPG10(A)과 pCSEN-ATPG10(B) 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형 및 형질전환체로부터 
수확된 T1 형질전환 종자 수(C). p35S-: pB2GW7.0-, pSEN-: pCSEN-.

    생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선별 유전자 BAR

와 도입 유전자 ATPG10을 대상으로 PCR을 수행하였다. 형질전환 식물체의 잎을 1 g 정량한 

후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, CTAB 방법을 이용하여 

genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 ATPG10과 선발항생제 유전자인 BAR의 염기서

열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pB2GW7.0-ATPG10 4개체는 BAR 와 ATPG10 유

전자의 도입을 확인하였다. 하지만 pCSEN-ATPG10 13개체의 형질전환체에서는 ATPG10유전자

는 2, 7, 8, 9, 11, 13 번 개체에서 도입이 확인 되었고 BAR 유전자의 경우 2, 7, 8, 9, 10, 11, 

13번 개체에서 도입이 확인되었다. 또한, pB2GW7.0-ATPG10의 삽입 벡터 left border 및 right 

border 부분을 PCR을 이용하여 증폭한 결과 벡터의 T-DNA의 삽입이 1번 개체의 left border

를 제외하고 손상없이 완벽하게 이루어졌음을 확인하였다(그림 72). 현재 유전자 도입 분석을 

수행 중에 있으며 추후 RT-PCR을 통하여 유전자 발현을 확인할 예정이다. 
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                 (A)

                 (B)

그림 72.  PCR을 통한 pB2GW7.0-ATPG10(A)과  pCSEN-ATPG10(B) 콩 형질전환체의 유전자 도입 확인

    우리는 pB2GW7.0-ATPG10 4개체의 식물체를 GMO 포장에서 파종하여 농업형질을 조사하

였다. 파종하여 PPT painting assay를 수행하였으나, line 1의 경우 3개체, line 3의 경우 1개체

만 저항성을 나타내었고, line 2와 4는 고사하였다. 농업형질은 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체

당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T2 종자를 수확하였다. 그 결과 경장이나 마디

수, 백립중은 광안콩에 비해 낮은 표현형을 보였으나 line 1, 3 모두 협수 및 총 종자, 종자 무

게 등은 광안콩에 비해 높은 수치를 보이는 것을 확인하였다. 식물체들의 협수 및 총 종자 수 

등은 광안콩과 비슷하거나 작았으나, 백립중 및 각 종자들의 무게가 광안콩에 비해 높게 나타

난 것을 확인하였다(표 28). 이에 pB2GW7.0-ATPG10 형질전환체의 경우 다수성 농업형질에 대

한 우량 계통인 것으로 생각되며 추후 세대진전을 통해 농업형질 및 목표형질에 대한 분석을 

수행하였다. 

표 28. pB2GW7.0-ATPG10 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 1차 평균 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

             광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

⑦ MtATPG1-soybean: 우리는 신규 유전자 MtATPG1에 대한 두 종류의 벡터, 

pB2GW7.0-MtATPG1과 pCSEN-MtATPG1 벡터를 상기의 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하

여 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 수행하였다. 이러한 pB2GW7.0-MtATPG1과 

pCSEN-MtATPG1 벡터에 대한 콩 형질전환체 생산의 단계별 결과에 대한 그림은 그림 73에 

제시하였다. 콩 형질전환체를 생산하기 위해 접종을 수행하여 공배양을 하였고 신초를 유도하

였다. 신초를 신장시킨 후 뿌리를 유도하였고 흙에서의 순환과정을 거쳐 T0 형질전환체를 생산
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하였다. 

그림 73.  pB2GW7.0-MtATPG1(A)과 pCSEN-MtATPG1(B) 벡터를 이용한 콩 형질전환체 생산 과정. (a) Half seed 
explants on CCM, 1-after infection, 2-after 5 days inoculation, (b) Shoot induction medium without PPT, (c) 
Shoot induction medium containing PPT 10 mg/L for bar selection, (d) Shoot elongation medium containing 
PPT 5 mg/L, (e) Rooting, (f) Acclimated putative transgenic plant in a small pot, (g) transgenic plants in a big 
pot, and (h) PPT leaf painting, 1-non-transgenic plant (sensitive), 2-transgenic plant (resistance).  

그림 74. pB2GW7.0-MtATPG1(A)과 pCSEN-MtATPG1(B) 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형. p35S-: pB2GW7.0-, 
pSEN-: pCSEN-.
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    이러한 과정을 통하여 현재까지 pB2GW7.0-MtATPG1 벡터 적용의 경우 Large pot 단계에

서 충해를 받아 고사하여 다시 형질전환체 생산을 수행하여 총 15개체의 형질전환체를 생산하

였다. pCSEN-MtATPG1 벡터 적용의 경우 15개체의 형질전환 식물을 생산하였고, 표현형은 그

림 74에 제시하였다. 생산된 T0 식물체가 형질전환체인지를 확인하기 위하여 우리는 선별 마커 

유전자 BAR의 발현으로 인한 PPT 저항성을 가지는지를 식물체의 잎에 PPT painting assay를 

수행하였다. 그 결과, 비형질전환체의 잎은 고사하였고, pB2GW7.0-MtATPG1과  

pCSEN-MtATPG1 모두 잎에서 PPT에 대한 저항성을 보였다. 

그림 75.  PCR을 통한 pB2GW7.0-MtATPG1(A)과 pCSEN-MtATPG1(B) 콩 형질전환체의 유전자 도입 확인

    생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선별 유전자 BAR

와 도입 유전자 MtATPG1을 대상으로 PCR을 수행하였다. 형질전환 식물체의 잎을 1 g 정량한 

후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, CTAB 방법을 이용하여 

genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 ATPG10과 선발항생제 유전자인 BAR의 염기서

열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pB2GW7.0-MtATPG1의 경우 15개체에서 모두 유

전자의 도입을 확인할 수 있었으며,  pCSEN-MtATPG1의 경우 잎 상태가 우수했던 14개체를 

대상으로 유전자 도입을 확인 한 결과 #1, #5, #7, #8, #10, #11, #12, #15 8개체에서 유전자의 

도입을 확인할 수 있었다.(그림 75).

    우리는 2 라인의 pCSEN-MtATPG1 식물체를 GMO 포장에서 파종하여 농업형질을 조사하

였다. 파종하여 PPT painting assay를 수행하였으나, line 1의 경우 모두 고사하였고, line 3만 

저항성을 나타내었다. 농업형질은 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)

을 조사하였으며, T2 종자를 수확하였다. 1차 농업적 특성 분석 결과, 경장이나 마디수, 백립중

은 광안콩에 비해 낮은 표현형을 보였으나  협수 및 총 종자 수 등은 광안콩에 비해 높은 수

치를 보이는 것을 확인하였다(표 29). 이에 pCSEN-MtATPG1 형질전환체의 경우 다수성 농업

형질에 대한 우량 계통일 것으로 예상되며 추후 세대진전을 통해 농업형질 및 목표형질에 대

한 분석을 다시 수행하였다. 
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표 29. pCSEN-MtATPG1 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

                 광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

그림 76.  pB2GW7.0-MtATPG2(A)와 pCSEN-MtATPG2(B) 벡터를 이용한 콩 형질전환체 생산 과정. (a) Half seed 
explants on CCM, 1-after infection, 2-after 5 days inoculation, (b) Shoot induction medium without PPT, (c) 
Shoot induction medium containing PPT 10 mg/L for bar selection, (d) Shoot elongation medium containing 
PPT 5 mg/L.

⑧ MtATPG2-soybean: 우리는 신규 유전자 MtATPG2에 대한 두 종류의 벡터, 

pB2GW7.0-MtATPG2과 pCSEN-MtATPG2 벡터를 상기의 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하

여 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 수행하였다. 이러한 pB2GW7.0-MtATPG2와 

pCSEN-MtATPG2 벡터에 대한 콩 형질전환체 생산의 단계별 결과에 대한 그림은 그림 76에 

제시하였다. 콩 형질전환체를 생산하기 위해 접종을 수행하여 공배양을 하였고 신초를 유도하

였다. 신초를 신장시킨 후 뿌리를 유도하였고 흙에서의 순환과정을 거쳐 T0 형질전환체를 생산

하였다. 이러한 과정을 통하여 현재까지 pB2GW7.0-MtATPG2 벡터 적용의 경우 19개체의 형질

전환체를 생산하였고 계속 생산 중에 있다. pCSEN-MtATPG2 벡터 적용의 경우 12개체의 형

질전환 식물을 생산하였다. 
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T1 Plants #1 #2 #3 #4 #5 #6 #7 #8 #9 #10 #11 #12

Number of 
T1 seeds

26 16 23 26 24 70 52 44 59 23 87 7

        (C)

그림 77. pB2GW7.0-MtATPG2과 pCSEN-MtATPG2 벡터를 도입한 콩 형질전환체의 표현형(A and B) 및 
pCSEN-MtATPG2 형질전환체로부터 수확된 T1 형질전환 종자 수(C). p35S-: pB2GW7.0-, pSEN-: pCSEN-.

    생산된 T0 식물체가 형질전환체인지를 확인하기 위하여 우리는 선별 마커 유전자 BAR의 

발현으로 인한 PPT 저항성을 가지는지를 식물체의 잎에 PPT painting assay를 수행하였다. 그 

결과, 비형질전환체의 잎은 고사하였고, pB2GW7.0-MtATPG2과  pCSEN-MtATPG2 모두 잎에

서 PPT에 대한 저항성을 보였고, 이와 같이 PPT 저항성을 가지는 31개체의 

pB2GW7.0-MtATPG2과  pCSEN-MtATPG2 콩 형질전환체의 표현형은 그림 77A와 B에, 그리고 

pCSEN-MtATPG2 형질전환체로부터 수확한 T1 형질전환 종자의 수는 그림 77C에 제시하였다. 

    생산된 형질전환체에 대한 유전자 도입을 확인하기 위하여 도입 벡터의 선별 유전자 BAR

와 도입 유전자 pB2GW7.0-MtATPG2의 14개체를 대상으로 PCR을 수행하였다. 

pCSEN-MtATPG2 형질전환 식물체의 경우 충해로 인해 잎을 체취하지 못하여 수행하지 못하

여 이후 T1 식물체를 생산하여 유전자 도입 유무 및 발현을 확인 할 예정이다. 형질전환 식물

체의 잎을 1 g 정량한 후 액체질소로 얼리고 막자사발에 얼린 잎을 넣고 곱게 갈아 준 후, 

CTAB 방법을 이용하여 genomic DNA를 추출하였으며, 도입 유전자인 MtATPG2와 선발항생

제 유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 PCR을 수행하였다. 그 결과, pB2GW7.0-MtATPG2 

14개체의 형질전환체의 경우 MtATPG2유전자는 1, 2, 4, 6, 7, 9, 11, 12, 13, 14번 개체에서 도

입이 확인 되었고 BAR 유전자는 1, 2, 3, 4, 6, 7, 9, 11, 12, 13, 14번 개체에서 도입이 확인되

었다. 또한, pB2GW7.0-MtATPG2의 삽입 벡터 left border 및 right border 부분을 PCR을 이용
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하여 증폭한 결과  left border는 전 형질전환체가 손상없이 완벽하게 도입이 이루어졌음을 확

인하였고, right border의 경우 1, 4, 6, 7, 9, 11, 12, 13, 14번 개체에서 도입을 확인하였다(그림 

78A). 현재 유전자 도입 분석을 계속해서 수행 중에 있다. 또한 형질전환체로부터 삽입 유전자

의 발현을 확인하기 위하여 pB2GW7.0-MtATPG2 형질전환 식물체중 14개체의 잎을 Plant 

RNA Purification Reagent(invitrogen)를 이용하여 RNA를 분리하였으며, 도입 유전자인 

MtATPG2과 선발항생제 유전자인 BAR의 염기서열을 이용하여 RT-PCR를 수행하였다. 그 결

과, MtATPG2 유전자의 경우 14개체 중 3번과 8번, 2개체를 제외한 전체에서 발현된 것을 확

인하였고 BAR 유전자의 경우 8번 개체를 제외하고 발현되는 것을 확인하였다(그림 78B). 추후 

pB2GW7.0-MtATPG2의 5개체를 GMO 포장에서 농업형질 조사를 수행하였다. 

               (A)  

               

             (B)

그림 78. PCR과 RT-PCR을 통한 pB2GW7.0-MtATPG2 콩 형질전환체의 유전자 도입(A) 및 유전자 발현(B) 확인. 

표 30. pCSEN-MtATPG2 벡터를 이용한 형질전환체의 1차 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

              광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 16 참조(n=50).

    pB2GW7.0-MtATPG2의 경우, T0 식물체의 수확시기와 올해 파종시기가 맞지 않아 5차년도

에  농업형질을 조사하였으며, pCSEN-MtATPG2의 경우, 12개체의 식물체를 선발하지 못한 상

황에서 GMO 포장에서 파종하여 농업형질을 조사하였다. 파종하여 PPT painting assay를 수행
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한 결과 line 7에 1개체, line 8에 3개체, line 12에 5개체를 제외한 나머지 식물체들은 모두 고

사하였다. 유전자의 도입단계에 있어 손상 되었거나 해충에 의한 충해 및 오갈증으로 인해 위 

세 line만 생존한 것으로 예상되어진다. 농업형질은 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백

립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T2 종자를 수확하였다. 1차 농업적 특성 분석 결과, 경장이

나 마디수, 백립중 종자량 등 광안콩에 비해 낮은 표현형을 보였다(표 30). 이는 T0 식물체 단

계에서 충해를 받아 종자의 상태가 건강하지 못해 낮은 농업형질을 보인 것으로 예상하여, 추

후 pCSEN-MtATPG2 내에서 비교하여 선별한 line 7-1, 8-2, 12-3, 12-4을 세대진전을 통해 농업

형질 및 목표형질에 대한 분석을 수행하였다. 

⑨ AMTG1-soybean: 우리는 발굴한 신규 유전자 AMTG1에 대한 pCSEN-AMTG1벡터를 상기

의 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하여 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 수행하고 있으

며, 생산된 형질전환체 일부에 대해 도입 유전자에 대한 도입 및 발현 확인 등 형질전환체 1차 

기능 연구를 수행하고 있다. 한편 pB2GW7.0 벡터의 경우 현재 콩 형질전환용 벡터 construct

를 제작하고 있는 중이다. 벡터 제작이 완료되면 pB2GW7.0 벡터에 도입된 신규 유전자를 콩

에 형질전환하여 형질전환체를 생산하고자 한다.

⑩ GmATPGs-soybean: 우리는 3~4차년도에 신규 발굴중인 9종의 GmATPGs에 대한 pCSENIF 

벡터를 상기 고효율 콩 형질전환 시스템에 적용하여 콩 형질전환 및 형질전환체 생산을 순차

적으로 수행하고 있다. 한편 pB2GW7.0 벡터의 경우, 일차 벡터인 pENTR vector로의 유전자 

도입이 완료되어 현재 이를 항시 발현 벡터인 pB2GW7.0에 도입을 진행하고 있으며, 제작 완

료된 pB2GW7.0 벡터는 콩 형질전환 및 형질전환체 생산에 순차적으로 적용할 것이다.

   3) 생산성 지표 조사를 통한 콩 형질전환체의 농업형질 분석

    본 연구팀은 경북 군위에 위치한 형질전환 콩 재배를 위한 GMO 포장에 인가를 받아 

2014년 6월에, 그리고 2015년 6월에 다수성 형질을 가지는 우량 콩 형질전환 라인의 종자를 파

종하였다. 한 라인당 15cm, 20립씩 파종하였다. 대조군으로 형질전환 원품종인 광안콩을 동일

한 시기에 동일한 조건에서 파종하였다. 형질전환체 생성 단계와 순화과정 중에 PPT를 통한 

선발과정을 거쳐 완성된 개체들을 세대 진전하여 2차 Basta 처리를 통해 분리비를 보이는 라

인을 재선발하였다. 2014년 6월에 파종한 라인들에 대하여 각 유전자당 유전자 도입 및 발현이 

확인되고 생산성 지표인 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 비교하

여 유전자 기능에 의해 농업형질이 발현되는 것으로 판단되는 라인들은 다음과 같다: 

p35S-ATPG3-#2-2, pSEN-ATPG3-#1-6, p35S-ATPG4-#9-1, pSEN-ATPG7-#3-16, 그리고 

p35S-ATPG8-#1-1. 이러한 우량 형질전환 라인들은 2015년 봄에 재파종하여 포장시험을 수행하

였으며, 이러한 포장시험에 대한 간략한 설명은 그림 79에서 제시하였다. 그리고 2015년 6월에 

파종한 라인들에 대한 농업형질 분석 결과, 우량 형질전환 라인으로 판단되는 라인은 다음과 

같다: p35S-ATPG3-#1-1,   p35S-ATPG7-#3, pSEN-ATPG7-#8-3, 그리고 pSEN-ATPG8-#3 (그림 

80). 
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그림 79. 2014년 6월 파종 형질전환 라인들의 GMO 포장 전체적인 사진(A)과 대조군과 비교해 우수한 다수성 형질
을 보이는 line들(B)의 포장에서의 표현형. p35S-: pB2GW7.0-, pSEN-: pCSEN-.

그림 80. 2015년 6월 파종 형질전환 라인들의 GMO 포장 사진(A)과 대조군과 비교해 우수한 다수성 형질을 보이는 
line들(B)의 포장에서의 표현형. p35S-: pB2GW7.0-, pSEN-: pCSEN-.
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   4) 세대 진전을 통한 우량 콩 형질전환체의 농업형질 분석 (I)

    우리는 3차년도(2015년)까지 생산된 농업형질의 데이터를 종합하여 우수하다고 판단되어지

는 ATPGs line들을 선별하여 2016년도에 경북 군위에 위치한 LMO 포장에서 2~3차 농업형질 

분석을 수행하기 위해 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였

으며, wild type인 광안콩과 비슷하거나 상대적으로 우수한 형질을 보이는 종자를 수확하였다. 

파종 초기 시 군위 지역에 심한 가뭄과 수확시기에 잦은 비 피해로 인해 수확량이 전년도에 

비해 크게 저하된 것으로 나타났다.

그림 81. 2016년 6월 형질전환 라인들의 육묘판 파종 사진(A)과 1 node에서 
PPT 처리 사진(B) 및 포장에 이식한 사진(C).

    우리는 6월 중순경에 육묘판에 종자를 파종하여(그림 81A) 2 node가 자라기 시작하는 6월 

22일에 PPT 100ppm으로 leaf painting을 처리하였다(그림 81B). 그 후 5일 뒤인 27일경에 저항

성을 나타내는 개체를 선별하여 포장에 이식하였다(그림 81C). 그림 82A에서 나타나듯 9월 중

간점검의 경우 전체적으로 키는 작으나 광안콩에 비해 우수한 표현형을 나타내었다. 하지만 이

식 후 계속 되었던 가뭄과 10월경 수확시기에 잦은 비에 의한 습해로 기장이 짧으며 꼬투리에 

곰팡이가 피는 습해를 받아 전년도에 비해 수확량이 크게 저해되는 것을 확인할 수 있었다.(그

림 82B)
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그림 82. 2016년 9월 ATPGs 표현형(A) 및 10월 수확시기의 코투리 표현형(B).

표 31. 농업적 특성 분석(2016년, 군위)에 있어서 광안콩 야생형의 농업적 특성

표 32. pCSEN-ATPG3 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

             광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).
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    ATPGs 유전자를 이용한 콩 형질전환체의 농업형질 조사는 콩 형질전환 실험의 재료로 이

용된 광안콩을 대조군으로 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 종자 수, 백립중(g), 총중량

(g)을 비교분석하였으며, 광안콩의 농업형질은 표 31에 제시하였다.

    pB2GW7.0-ATPG3 벡터를 적용한 콩 형질전환체 #1-1-1, #1-7-2, #2-1-4, #2-2-4 4라인으로

부터 3차 농업형질을 조사하고자 하였으나, 2 node에서 PPT 선발을 거치면서 대부분이 고사하

고 이식 시기의 가뭄과 수확시기의 비 피해로 인해 모두 고사하였다. pCSEN-ATPG3 벡터를 

적용한 콩 형질전환체의 경우 이전 세대에서 우수했던 #1-1-3, #1-4-1, #3-1-1, #3-7-4와 같은 4 

line을 조사한 결과 역시 pB2GW7.0-ATPG3 line들과 비슷한 양상을 보였으며 wild type인 광

안콩에 비해 낮은 표현형 및 수확량을 나타났다.(표 32). 이에 ATPG3 유전자의 경우 세대진전

을 하지 않았다.  

표 33. pB2GW7.0-ATPG4 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

      광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).

    2차 농업형질 분석에서 우수했던 10 line들 중 PPT 선발을 거쳐 살아남은 #8-4-7, #9-2-2, 

#11-6-7, #12-4-6, #19-2-1, #23-1-2 6 line을 대상으로 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 

백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T4 종자를 수확하였다. pB2GW7.0-ATPG4 벡터를 적용한 

콩 형질전환체로부터 3차 농업형질을 조사한 결과, 전체적으로 다양한 표현형 변이를 보였는데 

경장, 분지수, 마디수, 협수, 백립중 및 총중량은 wild type인 광안콩과 비슷한 경향을 보이거

나 개체당 수량이 현저하게 떨어졌다. 그러나 #9-2-2-1, #9-2-2-2, #9-2-2-3, #11-6-7-6, #12-4-6-7, 

#19-2-1-10, #23-1-2-1 7개체가 수량이 높게 나타났다(표 33). 개체당 수량이 떨어진 식물체들은 

도복이 되었으며 심한 습해에 의한 피해가 발생되었다고 판단되어 진다. GMO 포장에서의 농

업형질에 대한 조사를 토대로 우리는 pB2GW7.0-ATPG4에서 종자의 상태가 양호하며, 수량성
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이 높은 #9-2-2-2와 #23-1-2-1을 우수한 line으로 선별하여 GMO 포장에 추가 파종을 실시하였

다(표 33).

          표 34. pCSEN-ATPG6 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

                  광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 19 참조(n=20).

    2016년도까지 최종생산 되었던 pCSEN-ATPG6 벡터를 적용한 콩 형질전환체 10개 중 

RT-PCR을 통해 유전자의 발현이 확인되었던 #1, #3 line을 대상으로 1차 농업형질을 조사하였

다. #3 line의 경우 2 node에서 PPT 선발을 거치면서 대부분이 고사하고 이식 시기의 가뭄과 

수확시기의 비 피해로 인해 모두 고사하였다. 하지만 #1 line의 경우 전체적으로 광안콩에 비

해 기장이나 분지수, 마디수는 적으나 협수 및 수량성이 우수한 것을 확인할 수 있었다(표 34). 

이에 우리는 수량성이 가장 우수한 #1-8을 추가로 농업형질 조사를 실시하였다.

표 35. pB2GW7.0-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

       광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).

    1차 농업형질 분석에서 우수했던 #1-4, #3-4, #4-1 3 line과 새로 생성된 형질전환체들 중 

종자의 수량 및 상태가 우수하고 파종시기에 수확이 가능했던 #7, #8, #9, #15, #18, #19 6 

line을 포함하여 총 9 line을 대상으로 PPT 선발을 수행하였다. 그 결과 살아남은 #1-4, #3-4, 

#18, #19 4 line을 대상으로 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조

사하였다. 이 때 그림 60의 PCR 결과처럼 #7, #8, #9, #15가 고사하여 PPT assay에 대한 신뢰
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도를 한번 더 확인 할 수 있었다. pB2GW7.0-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체로부터 2차 

농업형질을 조사한 결과, 전체적으로 다양한 표현형 변이를 보였는데 특히 #1-4, #3-4 2 line의 

경우 경장, 분지수, 마디수, 협수, 백립중 및 총중량은 wild type인 광안콩과 비슷한 경향을 보

이거나 높은 수량을 나타내었다. 그러나 #18, #19 2 line의 경우 광안콩에 비해 수량이 낮게 

나타났다(표 35). 이 결과를 바탕으로 우리는 pB2GW7.0-ATPG7에서 종자의 상태가 양호하며, 

수량성이 높은 #1-4-1, #3-4-3을 우수한 line으로 선별하여 GMO 포장에 추가 파종을 실시하였

다.

        표 36. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

            광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).

   pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 경우 이전 세대에서 우수했던 #3-1-3, 

#3-6-6, #6-2-9, #6-5-6, #7-1-1, #7-7-6, #8-2-9, #8-3-3 line과 새로 생산된 형질전환체 #11~#16, 

#18~#26, #28, 총 16 line을 파종하였다. 새로 생산된 형질전환체의 경우 파종 후에 PCR 및 

RT-PCR을 수행하였는데, PPT assay와 유사하게 #14, #21, #23 3 line이 선발되어 포장에 이식 

하였으나 #23만 생존하고, #14, #21은 가뭄 및 습해에 의해 모두 고사하였다. 3차 농업형질을 

조사한 결과 pCSEN-ATPG7의 경우 wild type인 광안콩에 비해 전체적으로 우수한 수량 및 

표현형을 보였다. 특히 ##6-2-9, #6-5-6, #7-7-6, #8-3-3 #23 5 line의 경우 광안콩에 비해 상당

히 우수한 표현형 및 수량성을 보였다. 따라서 이 라인들을 추가 파종하여 최종 우수계통으로 

선별하고자 하였다(표 36).  
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 표 37. pB2GW7.0-ATPG8 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 평균 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

                      광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).

    2차 농업형질 분석에서 우수했던 pB2GW7.0-ATPG8 벡터를 적용한 콩 형질전환체 #1-4-1, 

#1-5-6, #2-1-1 3 line을 대상으로 PPT 선발을 수행한 후 포장에 이식하였다. 경장(cm), 분지수, 

마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, 그 결과 1-5-6의 경우 wild type 보

다 수량 및 표현형이 좋지 못하였다. 그러나 #1-4-1, #2-1-1의 경우 편차가 심하지만 광안콩과 

비슷하거나 상대적으로 높은 수량을 보이는 개체들이 있어 #1-4-1-1, #2-1-1-5 2개체를 추가로 

세대진전하여 농업형질 조사를 결정하였다(표 37).

         표 38. pCSEN-ATPG8 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

             광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).
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   pCSEN-ATPG8 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 경우 이전 세대에서 우수했던 #3-2, #3-9 2 

line과 새로 생산된 형질전환체 #9, #10, #11 3line, 총 5 line을 육묘판에 파종하여 PPT assay

를 수행하였다. 그 결과 #3-2, #9, #11은 고사하고, #3-9, #10 2 line만 선발되었다. 농업형질을 

조사한 결과 pCSEN-ATPG8의 경우 wild type인 광안콩에 비해 전체적으로 비슷하거나 낮은 

수확량을 보였다. 하지만 종자 상태가 우수한 2 line을 선별하여 최종 농업형질을 검정하고자 

하였다(표 38).  

표 39. pCSEN-ATPG10 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

       광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).

    pB2GW7.0-ATPG10 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 1차 농업형질 분석에서 우수했던 

#1-1, #1-3, #3-1 3 line을 PPT assay 후 포장에 이식하였으나 초기 가뭄 피해로 모두 고사하였

다. pCSEN-ATPG10 백터를 이용하여 새로 생산한 ATPG10 형질전환체 #1, #2, #3, #4, #5, 

#8, #9, #10, #12 9개체를 파종하여 PPT assay를 수행하였다. 그 결과  PCR에서의 결과와 같

이 #2, #8, #9 3 line만 생존하여 농업형질을 조사 할 수 있었다. 농업형질을 조사한 결과 

pCSEN-ATPG10의 경우 wild type인 광안콩에 비해 전체적으로 비슷한 표현형을 보였으나, 

#8-3, #9-1 2 line의 경우 광안콩에 비해 상당히 우수한 표현형 및 수량성을 보여 추가 파종을 

실시하여 최종 line을 선별하고자 하였다(표 39).

 

        표 40. pB2GW7.0-MtATPG1 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

                광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).

    우리는 pB2GW7.0-MtATPG1 벡터를 적용한 콩 형질전환체로부터 종자의 수량 및 상태가 

우수하고 파종시기에 수확이 가능했던 #1, #2, #3, #4, #6, #7, #12, #13, #19 9 line을 대상으

로 PPT 선발을 수행하였다. 그 결과 #4은 PPT분석에서 고사하여 8 line을 이식하였으나 가뭄
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과 습해로 인해 #12 라인만 생존하여 #12라인을 대상으로 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 

협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였다. pB2GW7.0-MtATPG1 벡터를 적용한 콩 형질전환체로

부터 첫 농업형질을 조사한 결과, 전체적으로  wild type인 광안콩에 비해 높은 수량을 나타내

었다. 이에 본 연구실에서는 종자 상태가 양호하고 수량성이 좋았던 #12-1, #12-3 2 line을 선

별하여 GMO 포장에 추가 포장검정을 실시하였다(표 40). 

     표 41. pCSEN-MtATPG1 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

                 광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).

   pCSEN-MtATPG1 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 경우 이전 세대에서 우수했던 #5-10 line

과 새로 생산된 형질전환체 #7, #8, #10, #12, #15 5 line을 파종하였다. 새로 생산된 형질전환

체의 경우 #10을 제외한 나머지 line들을 포장에 이식할 수 있었으나, #5-10, #7, #12 3 line만 

생존하고, #8, #15는 가뭄 및 습해에 의해 모두 고사하였다. 2차 농업형질을 조사한 결과 

pCSEN-MtATPG1의 경우 wild type인 광안콩에 비해 전체적으로 비슷한 경향을 나타내었으

며, #12 line의 경우 광안콩보다 우수한 수량을 나타내었다. 하지만 종자의 상태가 습해로 인한 

곰팡이가 심해 후대 농업형질 검정은 수행하지 않았다(표 41).

    우리는 pB2GW7.0-MtATPG2 벡터를 적용한 콩 형질전환체로부터 종자의 수량 및 상태가 

우수하고 파종시기에 수확이 가능했던 #1, #4, #7, #9, #11, #13, #14, #15, #17, #18, #19, #20 

12 line을 대상으로 PPT 선발을 수행하였다. 그 결과 모든 line이 저항성을 나타내어 이식하였

으나 가뭄과 습해로 인해 #7, #13, #14, #17, #20 5 라인이 고사하였다. 생존한 7 라인을 대상

으로 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였다. 그 결과 

pB2GW7.0-MtATPG2 벡터를 적용한 콩 형질전환체로부터 첫 농업형질을 조사한 결과, #11, 

#18, #19 3라인이 대조군인 광안콩에 비해 상대적으로 비슷하거나 수량성이 적은 것을 확인 

할 수 있었다. 하지만 #9-7과 #11-5 2라인의 경우 광안콩에 비해 상당히 높은 수확량을 보여 
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다음세대로 진전하여 최종 농업형질을 조사하였다(표 42). 그러나 pCSEN-MtATPG2 벡터를 적

용한 콩 형질전환체의 경우 1차 농업형질 조사에서 우수한 수량성과 표현형을 나타내었던 

#7-1, #8-2, #12-3, #12-4 4라인 모두 PPT assay에서 저항성을 나타내서 포장에 이식하였으나 

가뭄과 습해 등 많은 환경스트레스로 인해 모두 고사하여 추가 포장검정을 수행할 수 없었다.

표 42. pB2GW7.0-MtATPG2 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 평균 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

     광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 31 참조(n=20).

   5) 세대 진전을 통한 우량 콩 형질전환체의 농업형질 분석 (II)

    우리는 4차년도(2016년)까지 생산된 농업형질의 데이터를 종합하여 우수하다고 판단되어지

는 ATPGs line들을 선별하여 2017년도에 경북 군위에 위치한 LMO 포장에서 4차 농업형질 분

석 및 최종 우수라인 선별을 위해 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)

을 조사하였으며, wild type인 광안콩과 비슷하거나 상대적으로 우수한 형질을 보이는 종자를 

수확하였다. 

    2017년도에 정부의 LMO 관리 및 보안이 강화되어 경상북도 군위 LMO 포장 사용 전 파

종 유전자들의 알러젠 반응 검사를 실시하였다.

ㅇ 독성 및 알레르기성 유사성 비교

 - Allergen Online Database (University of Nebraska)를 이용하여 ATPG3 유전자 아미노산 

서열을 80mer sliding window 검색방법으로 조사한 결과 Anisakis simplex의 Ani s 11-like 

protein 2 precursor가 35% 이상 상동성을 보이는 것으로 확인되었으나, 연속한 8개 이상 
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아미노산 잔기와 일치하는 단백질(peptide)은 없었다.

- Allergen Online Database (University of Nebraska)를 이용하여 ATPG4 유전자 아미노산 서

열을 80mer sliding window 검색방법으로 조사한 결과 Anisakis simplex의 Ani s 11-like 

protein 2 precursor와, Bos taurus의 collagen alpha-2(I) chain precursor가 35% 이상의 상

동성을 나타내었으며, 연속한 8개 이상 아미노산 잔기와 일치하는 단백질(peptide)을 찾아본 

결과 ‘GGGGGSGG’부분에서 일치하는 단백질이 존재하는 것으로 나타났다.

 - Allergen Online Database (University of Nebraska)를 이용하여 ATPG6 유전자 아미노산 

서열을 80mer sliding window 검색방법으로 조사한 결과 35% 이상 상동성을 보이는 단백

질(peptide)가 없었으며, 연속한 8개 이상 아미노산 잔기와 일치하는 단백질(peptide)을 찾아

본 결과 ‘HQQQQQQQ’, 'QQQQQQQL'부분에서 일치하는 단백질이 존재하는 것으로 나타

났다.

 - Allergen Online Database (University of Nebraska)를 이용하여 ATPG7 유전자 아미노산 

서열을 80mer sliding window 검색방법으로 조사한 결과 Anisakis simplex의 Ani s 11-like 

protein 2 precursor가 35% 이상 상동성을 보이는 것으로 확인되었으며, 연속한 8개 이상 
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아미노산 잔기와 일치하는 단백질(peptide)을 찾아본 결과 ‘GGGGSGGD’부분에서 일치하는 

단백질이 존재하는 것으로 나타났다.

 - Allergen Online Database (University of Nebraska)를 이용하여 ATPG8 유전자 아미노산 

서열을 80mer sliding window 검색방법으로 조사한 결과 35% 이상 상동성을 보이는 단백

질(peptide)가 없었으며, 연속한 8개 이상 아미노산 잔기와 일치하는 단백질(peptide)도 없었

다.

 - Allergen Online Database (University of Nebraska)를 이용하여 ATPG10 유전자 아미노산 

서열을 80mer sliding window 검색방법으로 조사한 결과 35% 이상 상동성을 보이는 단백

질(peptide)는 없었으나, 연속한 8개 이상 아미노산 잔기와 일치하는 단백질(peptide)의 경우 

'HHQQQQQQ', 'HQQQQQQQ', 'QQQQQQQQ'부분에서 일치하는 단백질이 존재하는 것으

로 나타났다.

 - Allergen Online Database (University of Nebraska)를 이용하여 MtATPG1 유전자 아미노산 

서열을 80mer sliding window 검색방법으로 조사한 결과 35% 이상 상동성을 보이는 단백

질(peptide) 및 연속한 8개 이상 아미노산 잔기와 일치하는 단백질(peptide)이 존재하지 않
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는 것으로 확인된다.

 - Allergen Online Database (University of Nebraska)를 이용하여 MtATPG2 유전자 아미노산 

서열을 80mer sliding window 검색방법으로 조사한 결과 35% 이상 상동성을 보이는 단백

질(peptide)가 없었으며, 연속한 8개 이상 아미노산 잔기와 일치하는 단백질(peptide)도 없었

다.

   위와 같이 Allergen Online Database에서 기존에 알려진 알러젠 반응 단백질과의 상동성을 

확인해본 결과, ATPG3, ATPG4, ATPG6, ATPG7, ATPG10에서 유사성이 확인 되었다. 이에 본 

연구실은 하우스를 설치하여 알러젠 단백질과 상동성을 보였던 5 유전자를 격리시켜 화분이 

매개되는 것을 방지하였다(그림 83).  2017년 6월 22일 우리는 온실 설치 시기가 늦어져 파종 

시기를 맞추기 위해 알러젠 반응이 확인되지 않은 ATPG8, MtATPG1, MtATPG2 3 유전자는 

포장에 바로 직파를 하였으며, 유사 상동성이 확인 되었던 ATPG3, ATPG4, ATPG6, ATPG7, 

ATPG10 5 유전자는 육묘판에 우선 파종하였다가 온실 설치가 완료 된 7월 11일에 이식하였다

(그림 84). 전년도의 농업형질 조사 결과 파종 시기에 장기간의 가뭄과 수확시기의 습해로 인

해 종자에 곰팡이가 생겨 수확량에 큰 데미지를 입었다. 이에 본 연구실은 환경스트레스로 인

한 생육저하를 막기 위해 수시로 군위 LMO 포장을 방문 하였으며, 그림 85는 수확 전 9월 28

일에 중간 생육상태 점검시 표현형으로 전반적으로 전년도에 비해 상태가 양호한 것을 확인 

할 수 있었다. 



- 127 -

그림 83. 2017년도 군위 LMO 포장 배치도안(A) 및 망실 온실 설치 사진(B).

   

그림 84. 알러젠 예상 유전자 육묘판 파종(A) 및 포장 직파 사진(B).
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그림 85. 9월 중간 생육확인-망실 온실(A) 및 포장 직파 line 사진(B).

   표 43. 농업적 특성 분석(2017년, 군위)에 있어서 광안콩 야생형의 농업적 특성

    3~4차 농업형질 분석에 있어서 광안콩 야생형의 농업형질은 표 43과 같다. 전년도의 광안

콩에 비해 경장(cm), 종자 수, 백립중(g), 총중량(g)이 크게 증가한 것을 확인 할 수 있었다(표 

31 참고). 이러한 야생종의 생산성 증대 지표 증가는 전년도에 비해 온도, 강수량 등의 안정적

인 환경 요인으로 인해 유도된 것으로 판단된다. 
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         표 44. pB2GW7.0-ATPG4 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

                   광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

    3차 농업형질 분석에서 우수했던 #9-2-2-2와 #23-1-2-1 2 line들 중 PPT 선발을 거쳐 살아

남은 개체들을 망실 온실에 이식 하였다. 2 line을 대상으로 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 

협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T5 종자를 수확하였다. pB2GW7.0-ATPG4 벡터를 

적용한 콩 형질전환체로부터 4차 농업형질을 조사한 결과, 전체적으로 전년도에 비해 우수한 

표현형 및 수확량을 보였으며, 광안콩에 비해서도 경장, 분지수, 마디수, 협수, 백립중 및 총중

량이 높게 나타났다(표 44). 개체당 수량이 떨어진 식물체들은 도복이 되었으며 습해에 의한 

피해가 발생되었다고 판단되어 진다. 우리는 광안콩으로부터 수량성이 120% 이상인 우수 계통 

선별을 목표로 실험을 수행하였다. 그 결과 2 line 모두 120%이상 수량이 증대 되어 우수 계통 

후보군으로 선정하였다. 
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       표 45. pCSEN-MtATPG1 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

           광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

    2016년도에 첫 농업형질을 조사하여 광안콩에 비해 기장이나 분지수, 마디수는 적으나 협

수 및 수량성이 우수했던 #1-8 line을 추가로 농업형질 조사하였다. 그 결과 pCSEN-ATPG6 벡

터를 적용한 콩 형질전환체로부터 농업형질을 조사한 결과 마디수와 협수는 조금 줄었으나, 종

자 수 및 총중량, 백립중은 크게 향상된 것을 확인 할 수 있었다. 광안콩과 비교하여도 마디수, 

협수, 종자 수는 줄었으나 종자의 상태가 우수하여 총 중량 및 100립중은 오히려 높게 나타난 

것을 확인할 수 있었다. 하지만 120%이상의 수량성은 보이지 못해 우수계통으로 선별하지 않

았다(표 45).

    2차 농업형질 분석에서 우수했던 #1-4-1, #3-4-3 2 line들 중 PPT 선발을 거쳐 살아남은 개

체들을 망실 온실에 이식 하였다. 2 line을 대상으로 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 

백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T4 종자를 수확하였다. pB2GW7.0-ATPG7 벡터를 적용한 

콩 형질전환체로부터 4차 농업형질을 조사한 결과, 전체적으로 전년도에 비해 우수한 표현형 

및 수확량을 보였으며, 광안콩에 비해서도 경장, 분지수, 마디수, 협수, 백립중 및 총중량이 매

우 우수하게 나타났다(표 46). 개체당 수량이 떨어진 식물체들은 도복에 의한 피해가 발생되었

다고 판단되어 진다. 우리는 광안콩으로부터 수량성이 120% 이상인 우수 계통 선별을 목표로 

실험을 수행하였다. 그 결과 2 line 모두 120%이상 약 150% 정도의 수량이 증대 되어 우수계

통으로 선정하였다. 



- 131 -

              표 46. pB2GW7.0-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

                     광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

표 47. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

           광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).
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    3차 농업형질 분석에서 우수했던 pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체로부터 4차 

농업형질을 조사한 결과이다. 그 중 #3-6-6-6 line들 중 PPT 선발을 거쳐 살아남은 개체들을 망

실 온실에 이식 하여 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였

으며, T5 종자를 수확하였다. pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체로부터 4차 농업형질

을 조사한 결과, 경장을 제외한 나머지 표현형이 전년도 대비 낮게 나타났으며,  광안콩에 비

해서도 수량성만 조금 우수하게 나타났다(표 47). 우리는 광안 콩으로부터 수량성이 120% 이상

인 우수 계통 선별을 목표로 실험을 수행하였으므로, #3-6-6-6 line의 경우는 우수계통이 아니

라고 판단하였다. 

표 48. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

                 광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

    위 표 48은 3차 농업형질 분석에서 우수했던 pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환

체 중 #6-5-6-3과 #6-5-6-10 2 line들의 결과이다. PPT 선발을 거쳐 살아남은 개체들을 망실 온



- 133 -

실에 이식 하여 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, 

T5 종자를 수확하였다. pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체로부터 4차 농업형질을 조

사한 결과, 전년도에 비해 경장 및 수량성이 크게 증대되었으며, 광안콩과 비교해도 수량성이 

120~130% 이상 우수한 것으로 나타나 우수 계통 후보로 선정하였다(표 48). 

      표 49. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

               광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

    표 49의 경우,  pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체 중 #7-7-6-2, #7-7-6-7 2 line

들의 결과이다. PPT 선발을 거쳐 살아남은 개체들을 망실 온실에 이식 하여 경장(cm), 분지수, 

마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T5 종자를 수확하였다. 농업형질을 

조사한 결과, #7-7-6-2의 경우 전년도에 비해 표현형 및 수량성이 비슷한 양상을 보였으며, 

#7-7-6-7의 경우 전년도에 비해 수량성 및 표현형 역시 크게 증대된 것을 확인 할 수 있었다. 
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또한, 2 line 모두 광안콩에 비해 수량성이 125~140% 이상 상당히 우수한 것으로 나타나 우수 

계통 후보로 선정하였다. 

       표 50. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 각 라인별 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

                  광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

  표 50의 경우, pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체 중 #8-3-3-10, #8-3-3-12 2 line들

의 결과이다. PPT 선발을 거쳐 살아남은 개체들을 망실 온실에 이식 하여 경장(cm), 분지수, 

마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T5 종자를 수확하였다. 농업형질을 

조사한 결과, #8-3-3-10과 #8-3-3-12 모두 전년도에 비해 수량성이 크게 증대된 것을 확인 할 

수 있었다. 또한, 2 line 모두 광안콩에 비해 수량성이 130% 이상 상당히 우수한 것으로 나타

나 우수 계통 후보로 선정하였다. 
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표 51. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

           광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

    표 51의 경우, pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체 중 세대가 상대적으로 늦은 

#23-1의 2차 농업형질을 조사한 것으로, PPT 선발을 거쳐 살아남은 개체들을 망실 온실에 이

식 하여 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였다. 농업형질

을 조사한 결과, 전년도에 비해 수량성이 크게 증대되었으며, 광안콩에 비해서도 수량성이 

140% 이상 상당히 우수한 것으로 나타나 우수 계통으로 선정하였다. 

    3차 농업형질 분석에서 우수했던 #1-4-1-1, #2-1-1-5 2 line들 중 PPT 선발을 거쳐 살아남

은 개체들을 망실 온실에 이식 하였다. 2 line을 대상으로 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협

수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, T5 종자를 수확하였다. pB2GW7.0-ATPG8 벡터를 적

용한 콩 형질전환체로부터 4차 농업형질을 조사한 결과, 전체적으로 전년도에 비해 표현형 및 

수확량이 상당히 큰 폭으로 증가 하였으며, 광안콩에 비해서도 경장, 분지수, 마디수, 협수, 백

립중 및 총중량이 매우 우수하게 나타났다(표 52). 개체당 수량이 떨어진 식물체들은 도복에 

의한 피해가 발생되었다고 판단되어 진다. 우리는 광안 콩으로부터 수량성이 120% 이상인 우

수 계통 선별을 목표로 실험을 수행하였다. 그 결과 2 line 모두  150% 이상 수량이 증대 되어 

우수계통으로 선정하였다. 



- 136 -

            표 52. pB2GW7.0-ATPG8 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성. p35S-: pB2GW7.0-.

             광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

표 53. pCSEN-ATPG8 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

            광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).
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    표 53의 경우, pCSEN-ATPG8 벡터를 적용한 콩 형질전환체 중 #3-9-3, #10-3 2 line들의 

결과이다. PPT 선발을 거쳐 살아남은 개체들을 망실 온실에 이식 하여 경장(cm), 분지수, 마디

수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하였으며, 종자를 수확하였다. 농업형질을 조사한 

결과, 두 라인 모두 전 년도에 비해 표현형 및 수량성이 크게 증가하였으며,  2 line 모두 광안

콩에 비해서도 높은 수량성을 나타내었다.  개체당 수량이 떨어진 식물체들은 도복에 의한 피

해가 발생되었다고 판단되어 지며, #10-3 line의 경우 수량성이 140% 이상 상당히 우수하여 후

보 계통으로 선정하였다. 

표 54. pCSEN-ATPG10 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

            광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).
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    표 54의 경우, pCSEN-ATPG8 벡터를 적용한 콩 형질전환체 중 1차 농업형질 분석에서 우

수하다고 판단되어진 #8-3과 #9-1 2 line들의 결과이다. PPT 선발을 거쳐 살아남은 개체들을 

망실 온실에 이식 하여 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사하

였으며, 종자를 수확하였다. 농업형질을 조사한 결과, 두 라인 모두 전 년도에 비해 표현형 및 

수량성이 크게 증가하였으며,  2 line 모두 광안콩에 비해서도 높은 수량성을 나타내었다. 개체

당 수량이 떨어진 식물체들은 도복에 의한 피해가 발생되었다고 판단되어 지며, 두 라인 모두 

광안콩에 비해 수량성이 140% 이상 상당히 우수하여 우수계통으로 선정하였다. 

표 55. p35S-MtATPG1 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

               광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

    표 55의 경우, pB2GW7.0-MtATPG1 벡터를 적용한 콩 형질전환체 중 1차 농업형질 분석에

서 우수하다고 판단되어진 #12-1과 #12-3 2 line들의 결과이다. PPT 선발을 거쳐 살아남은 개

체들을 망실 온실에 이식 하여 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 
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조사하였으며, 종자를 수확하였다. 농업형질을 조사한 결과, 두 라인 모두 전 년도에 비해 표현

형 및 수량성이 증가하였으며, 광안콩에 비해서도 상대적으로 높은 수량성을 나타내었다. 개체

당 수량이 떨어진 식물체들은 도복에 의한 피해가 발생되었다고 판단되어 지며, 광안 콩보다 

수량성이 120% 이상인 우수 계통 선별을 목표로 실험을 수행하였으나, 2 line 모두 120%는 넘

지 못해 우수계통 후보에서 제외하였다.

표 56. p35S-MtATPG2 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

              광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 43 참조(n=20).

    표 56의 경우, pB2GW7.0-MtATPG2 벡터를 적용한 콩 형질전환체 중 1차 농업형질 분석에

서 우수하다고 판단되어진 #9-7, #11-5 2 line들의 결과이다. PPT 선발을 거쳐 살아남은 개체들

을 망실 온실에 이식 하여 경장(cm), 분지수, 마디수, 개체당 협수, 백립중(g), 총중량(g)을 조사

하였으며, 종자를 수확하였다. 농업형질을 조사한 결과, 두 라인 모두 전 년도에 비해 표현형 

및 수량성이 비슷하거나 증가하였으며, 광안콩에 비해서도 상대적으로 높은 수량성을 나타내었

다. 하지만 광안콩 대비 120% 이상인 우수 계통 선별을 목표로 실험을 수행하였으나, 2 line 

모두 120%는 넘지 못해 우수계통 후보에서 제외하였다.

SUMMARY: 

 ‧ 본 연구의 목적은 120% 이상의 종자수확량을 가지는 콩 형질전환체 개발에 있다. 2016년까
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지 기능 분석을 통하여 2017년도에 파종한 라인은 총 23 라인이며, 이들에 대한 3~4차 농업

형질 분석결과 대부분의 라인들이 100% 이상의 종자수확량을 가지고 있었으며, 특히 17 라

인은 120% 이상의 종자 수확량을 가지고 있었다(그림 86). 

 ‧ 이러한 사실로 보아 본 연구에 도입한 유용 유전자, 즉 ATPGs 유전자들은 식물체의 수량성

을 증대시키고 농업형질을 개선하는데 매우 효과적일 것으로 판단된다.

 ‧ 흥미로운 점은 특허 최소화 벡터인 pCSEN 벡터를 적용한 형질전환 라인에서도 종자 수확

량 증가와 같은 농업형질이 발현된다는 것이다. 이러한 사실은 본 연구에서 사용한 pCSEN 

벡터의 사용은 농업형질 개선이라는 고유의 목적에 맞을 뿐 만 아니라 특허 최소화의 목적

에도 적합하는 것이다. 따라서 pSEN 벡터는 우량 작물 개발에 적합한 벡터 시스템 중 하나

인 것으로 사료된다.

 ‧ 우리는 상기의 형질전환 라인 중 135% 이상의 종자 수확량을 가지는 우수 형질전환 라인을 

우수계통으로 선별하였으며, 이를 계속 육성해 나가고자 한다.

그림 86. 2017년 파종 ATPGs 라인들의 종자 총중량. pSEN-: pCSEN-, p35S-: pB2GW7.0-.

   6) 우량 콩 형질전환 라인으로부터 우수계통 선별 및 육성

    우리는 wild type인 광안콩 대비 수확량이 120% 이상 증대된 형질전환체를 생산하기 위해 

2013년도부터 형질전환체 생산을 실시하였으며, 2014년도부터 세대 진전을 거쳐 농업형질을 조

사하였다. 현재 4차례의 농업형질을 조사하였으며, 최종 4차 농업형질의 결과를 바탕으로 우수

계통을 선별하였다. 이 때, 환경 스트레스 및 도복에 의해 모집단을 구성하는 개체들 간의 이

질성이 크게 나타나, 통계치의 신뢰도를 높이기 위해 관측치의 최대값 2개체, 최소값 2개체를 

제외하여 평균값을 계상하였다. 종자의 총 중량(g)을 기준으로 선발하였으며, 광안콩에 비해 

120%이상의 수량성을 목표로 하였으나 예상보다 더욱 좋은 결과를 나타내어 135%이상의 수확

성을 보이는 9 line을 최종 선별하였다.  
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  표 57. 농업적 특성 분석(2017년, 군위)에 있어서 광안콩 야생형의 농업적 특성

    표 57의 경우, 대조군인 광안콩의 최대치와 최소치를 제외하여 평균을 나타내었다. 그 결

과 표 43의 기존 데이터보다 조금씩 증가하는 경향을 보였으나 큰 차이를 보이지 않았다. 

표 58. pCSEN-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

               광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 57 참조(n=16).
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    pCSEN-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체 #7-7-6-7, #8-3-3-10, #23-1 3 line을 최종 우

수 계통으로 선별하였다. 3 line 중 총중량이 가장 낮은 8-3-3-10의 경우 광안콩에 비해 수확량

이 약 138% 이상 증가하였으며, 가장 높은 수확량을 보인 #23-1 line의 경우 약 150%로 상당

히 높은 수량성을 보인 것으로 나타나 최종 우수계통으로 선별하였다(표 58). 

표 59. p35S-ATPG7 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

              광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 57 참조(n=16).

표 60. p35S-ATPG8 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. p35S-: pB2GW7.0-.

               광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 57 참조(n=16).
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    pB2GW7.0-ATPG7 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 경우 3차 농업형질까지 조사가 되었으

며, 2 line 모두 높은 수량성과 표현형을 나타내었다(표 59). 2 line은 앞서 제시한 표 46에 비

해 최대값과 최소값을 뺀 평균의 총중량이 증가되는 것을 확인 할 수 있었으며, 두 라인 모두 

광안콩에 비해 150% 이상 높은 수량성을 보여 최종 우수계통으로 선별하였다. 

    pB2GW7.0-ATPG8 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 경우 총 4차례의 농업형질을 조사하였

으며, 2 line 모두 높은 수량성과 표현형을 나타내었다(표 60). 2 line은 앞서 제시한 표 52에 

비해 최대값과 최소값을 뺀 평균에서 종자의 수는 증가하였으나 총중량은 조금 감소하는 것으

로 나타났으나, #1-4-1-1의 경우 광안콩에 비해 147% 이상 높은 수량성을 보였으며, #2-1-1-5 

line의 경우 175%로 상당히 우수한 수량성을 보여 두 라인 모두 최종 우수계통으로 선별하였

다. 

표 61. pCSEN-ATPG10 벡터를 이용한 형질전환체의 농업적 특성 분석. pSEN-: pCSEN-.

               광안콩 대조구에 대한 농업형질 분석 자료는 표 57 참조(n=16).
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    pCSEN-ATPG10 벡터를 적용한 콩 형질전환체의 경우 16년도에 첫 파종을 실시하여 총 2

차례의 농업형질을 조사하였으며, 2 line 모두 높은 수량성과 표현형을 나타내었다(표 61). 앞서 

제시한 표 54와 비교하였을 경우 최대값과 최소값을 뺀 평균에서 #8-3 line은 경장이나 종자수

는 감소하였으나 총중량은 및 백립중은 증가하였으며, #9-1의 경우 종자수는 증가하였으나 총

중량 및 그 외 경장 등은 감소하였다. 하지만 두 라인 모두 광안콩에 비해 수량성이 120%를 

넘어 140~148% 향상된 값을 나타내어 최종 우수 계통으로 선정하였다. 

SUMMARY: 

 ‧ 우리는 개발된 형질전환 라인 중 135% 이상의 종자 수확량을 가지는 우수 형질전환 라인을 

우수계통으로 선별하였으며, 이들에 대한 생산성 증대 지표 분석은 그림 87과 같다. 그림 

87은 wild type인 광안콩을 100% 기준으로 하여, 우수계통으로 선별된 9 line들의 경장(cm), 

분지수, 마디수, 개체당 협수, 총중량(g)을 도식화한 것이다. 

 ‧ 그림 87에서 나타내듯이 경장, 분지수, 마디수 등은 광안콩과 비교하여 line별로 다양한 패턴

을 보였으나 협수 및 총 종자량의 경우 전체적으로 135%이상 크게 증가한 것을 확인 할 수 

있었다. 

 ‧ ATPGs 유전자는 콩의 농업형질 개선을 통하여 작물의 생육 및 수량성 개선에 긍정적인 영

향을 미쳐 최종 목표인 다수성 콩 형질전환체을 가능하게 하였다. 따라서 ATPGs 유전자의 

생산성 증대 농업형질을 요구하는 타 작물 적용 또한 가능하리라 판단된다. 본 연구팀은 선

별된 우수계통에 대한 지속적인 육성 및 GM 작물 실용화 연구를 계속적으로 수행하고자 

한다.

그림 87. ATPGs-콩 우수계통의 생산성 증대관련 농업형질 분석. pSEN-: pCSEN-, p35S-: pB2GW7.0-.
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  라. 연구결과 요약
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성과목표

사업화지표 연구기반지표

지식
재산권

기술
실시

(이전)
사업화

기
술
인
증

학술성과
교
육
지
도

인
력
양
성

정책
활용·홍보

기
타
(타 
연
구 
활
용 
등)

특
허
출
원

특
허
등
록

품
종
등
록

건
수

기
술
료

제
품
화

매
출
액

수
출
액

고
용
창
출

투
자
유
치

논문 학
술
발
표

정
책
활
용

홍
보
전
시

SC
I

비
SC
I

최종목표 9 6 3

1
차
년
도

목
표

2 0

실
적

3 2 1 2

2
차
년
도

목
표

3 1

실
적

4 1 2

3
차
년
도

목
표

2 1 1

실
적

1 1 2 1

4
차
년
도

목
표

2 1 1

실
적

2 1 3

5
차
년
도

목
표

4

실
적

3 1 2 1

합
계

목
표

9 6 3

실
적

13 3 3 3 6 4 1

제 5 절. 연구개발 성과

  가. 연구성과 목표 및 대비실적

  (단위 : 건수)
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No 회의명칭 발표자 발표일시 장소 국명

1 한국대사체학회 정기학술대회: Metabolic engineering of 
soybean by genetic transformation

정영수 2015.04.03 부산 대한민국

2
한국육종학회 국제심포지움: Transformation of soybean 
with AT-hook binding protein genes to delay 
senescence

조현석 등 2015.07.01 부산 대한민국

3
한국식물생명공학회 정기학술대회: Transformation of 
soybean with improved agricultural traits of insect 
resistance and drought tolerance

김재성 등 2016.06.09 부산 대한민국

4
한국식물생명공학회 정기학술대회: Probing high-yield 
traits of soybean by transforming senescence-delay 
genes

조현석 등 2016.06.09 부산 대한민국

5
한국식물학회 정기학술대회: Regulated expression of 
MtATPG1 confers yield improvement and senescence 
delay in Arabidopsis 

김국진 등 2016.11.03 부여 대한민국

6
한국식물생명공학회 정기학술발표회: Expression of 
MtATPG2 regulates yield improvement and delayed 
leaf senescence in Arabidopsis

김국진 등 2017.06.08 대전 대한민국

  나. 국·내외 논문게재 

No 논문명 학술지명
주저
자명

호 국명
발행
기관

SCI여부 게재일
등록
번호

1 Overexpression of 

AtSZF2a)

Plant Breed. 

Biotech.
MJ Kim 5(1):1-15 대한민국

Korean Society of 

Breeding Science
비SCI 2017

2 Overexpression of 

a Chromatinb)

Plant Breed. 

Biotech.
HJ Kim

5(3):

237-242
대한민국

Korean Society of 

Breeding Science
비SCI 2017

3
Enhancement of 

syringin 

contents
c)

Plant 

Biotechnol. Rep.

TM 

Kwon

11:

439-447
Japan

Korean Soc for 
Plant  Biotech and 

Springer Japan
SCI 2017

4 RNAi-mediatedd) Plant Biotechnol 
Rep HJ Kim

10:

257–267
Japan

Korean Soc for 
Plant  Biotech and 

Springer Japan
SCI 2016

5
Expression of 

gibberellin
e) J Plant Biol. DH Lee

57:

106-116
대한민국

Korean Society of 

Plant Biologists
SCI 2014

6
Development of 

Near-isogenic
f)

Plant Breed. 

Biotech.
JH Pak

1(2):

122-130
대한민국

Korean Society of 

Breeding Science
비SCI 2013

a)
 Overexpression of AtSZF2 from Arabidopsis Showed Enhanced Tolerance to Salt Stress in Soybean (2017, 5차년도)

b) Overexpression of a Chromatin Architecture-Controlling ATPG7 has Positive Effect on Yield Components in Transgenic 

Soybean (2017, 5차년도)
c) 

Enhancement of syringin contents in soybean seeds with seed-specific expression of a chimeric UGT72E3/E3 gene (2017, 5차
년도)

d)
 RNAi-mediated Soybean mosaic virus (SMV) resistance of a Korean soybean cultivar (2016, 4차년도)

e) 
Expression of gibberellin 2-oxidase 4 from Arabidopsis under the Control of a Senescence-associated Promoter Results in a 

Dominant Semi-dwarf Plant with Normal Flowering (2014, 2차년도)
f) 

Development of Near-isogenic Transgenic Rice Lines Harboring wild Rice (Oryza grandiglumis)-derived Fungal Resistance 

Gene (OgPR1) (2013, 1차년도)

  다. 국·내외 학술대회 발표
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No
지식재산권 등 명칭
(건별 각각 기재)

국 명
출원 등 록

기여율
출원인 출원일 출원번호 등록인 등록일 등록번호

1 식물의 생산성a) 국제(PCT)
제노마
인(주)  

2013.02
PCT/KR20

13/001311
70

2 식물의 염 스트레스b) 대한민국 동아대 2013.05 10-1270231 50

3 식물의 생산성c) 대한민국
제노마
인(주)

2013.06
10-2013-

0075018
60

4 식물의 생산성d) 대한민국
제노마
인(주)

2013.06
10-2013-

0075022
40

5 AtSIZ 형질전환e)
 대한민국

한국생명공
학연구원

2013.11 10-1329157 25

6 식물의 생산성f) 대한민국
제노마
인(주)

2014.06
10-2014-

0079259
50

7 식물의 생산성g) 대한민국
제노마
인(주)

2014.06
PCT/KR20

14/005750
50

8 식물의 생산성h) 대한민국
제노마
인(주)

2014.06
PCT/KR20

14/005700
50

9 ORE7 유전자를i) 대한민국
제노마
인(주)

2014.10
10-2014-

0132324
30

10 식물 왜화 유도j) 대한민국
제노마인

(주)
2015.09 10-1556927 100

11 ORE7 유전자를k) 국제(PCT)
제노마
인(주)

2015.10
PCT/KR20

15/010375
100

12 식물의 생산성 증대l) 대한민국
제노마
인(주)

2016.10
10-2016-

0129693
50

13 식물의 생산성 증대m) 대한민국
제노마
인(주)

2016.10
10-2016-

0129696
100

14 식물의 생산성 증대n) 국제(PCT)
제노마
인(주)

2017.09
PCT/KR20

17/010855
50

15 식물의 생산성 증대o) 국제(PCT)
제노마
인(주)

2017.09
PCT/KR20
17/010859 50

16 식물의 생산성 증대p) 대한민국
제노마
인(주)

2017.12
10-2017-

0168525
50

  라. 지식재산권: 특허출원/등록

a) 식물의 생산성 증대 기능, 노화 지연 기능 및 스트레스 내성 기능을 갖는 ATPG3 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여도

70%), 1차년도
b) 식물의 염 스트레스에 대한 저항성을 증가시키는 AtSZF2 유전자 및 이의 용도 (기여도 50%), 1차년도
c) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는  ATPG6 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여

도 60%), 1차년도
d) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 ATPG10 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여

도 40%), 1차년도  
e) AtSIZ 형질전환 콩 6번 사상의 도입 유전자 위치 및 이의 이용 방법 (기여도 25%), 1차년도
f) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 ATPG6 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여도 

50%), 2차년도
g) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 ATPG6 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여도 

50%), 2차년도
h) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 ATPG10 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여

도 50%), 2차년도  
i) ORE7 유전자를 이용한 식물 생산성 증대 방법, 식물 스트레스 내성 강화 방법 및 식물 노화 지연 방법 (기여도 30%), 2차년

도  
j) 식물의 왜화 유도 기능을 가진 폴리펩티드, 이를 암호화하는 폴리뉴클레오티드 및 이들의 용도 (기여도 100%), 3차년도  
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 연구인력 활용/양성 성과

번호 분류 기준년도
인력양성 현황

학위별 성별 지역별

1
인력지원 

성과
2013,

2014 

박사 석사 학사 기타 남 여 수도권 충청권 영남권 호남권 기타

4 2 2 4

 전시회 등 참여(전시회, 박람회, 제품설명회 등)

번호 유형 행사명 전시품목 장소 활용년도

1 전시회 생명산업대전 형질전환된 콩 종자 일산 킨텍스 2014.11.26

k) ORE7 유전자를 이용한 식물 생산성 증대 방법, 식물 스트레스 내성 강화 방법 및 식물 노화 지연 방법 (기여도 100%), 3차년
도  

l) 식물의 생산성 증대 기능과 노화 지연 기능을 갖는 MtATPG1 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여도 50%), 4차년도 
m) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 MtATPG2 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기

여도 100%), 4차년도   
n) 식물의 생산성 증대 기능과 노화 지연 기능을 갖는 MtATPG1 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여도 50%), 5차년도 
o) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 MtATPG2 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기

여도 50%), 5차년도
p) 식물의 생산성 증대 기능, 노화 지연 기능 및 스트레스 내성 기능을 갖는 AHL26 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여도 

50%), 5차년도

  마. 인력양성

  바. 정책활용·홍보

    1) 홍보전시

   



- 150 -

연구 개발 최종 목표 연구 개발 내용 달성도(%)

 Chromatin architecture 

조절을 통한 다수성 

형질관련 유용 유전자 발굴 

및 기능 검정 (10종)

․기 확보된 유용 유전자의 기능 재검정 및 추가 기능 검정 완료 

(ATPG3, ATPG4, ATPG7, ATPG8, 4종)

․Chromatin architecture 조절을 통한 다수성 형질관련 유용 유전자 

발굴 및 기능 검정 (14종)

- Medicago truncatula로부터 다수성 형질을 가지는 MtATPG1과 
MtATPG2 발굴 및 기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 AHL17과 AHL22 발굴 및 
기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 AMTG1 발굴 및 기능 검정

- 애기장대 AT-hook 유전자와 homology를 갖는 콩 GmATPGs 분리 
및 기능 검정 진행 중 (9종) 

>100

유용 유전자가 도입된 콩 

형질전환체 생산 (10건)

․유용 유전자의 콩 도입 벡터 construct 제작 (18건)

- ATPG3, ATPG4, ATPG7, ATPG8, AHL17, AHL22, MtATPG1, 
MtATPG2 (각 유전자 당 적용 벡터 2건: pB2GW7.0 and 

pCSEN-IF), AMTG1 (pCSEN-IF 벡터 1건)

- GmATPGs 9종 (각 유전자 당 적용 벡터 2건: pENTR and 

pCSEN-IF)

․유용 유전자의 콩 도입 및 형질전환체 생산 (18건)

- 콩 형질전환: ATPG3, ATPG4, ATPG7, ATPG8, AHL17, AHL22, 
MtATPG1, MtATPG2, AMTG1, GmATPGs 9종  

- 형질전환 콩의 1차 기능 분석: 유전자 도입(단일 유전자 도입 확

인) 및 발현 분석

- 콩 형질전환체 생산 

>100

콩 형질전환체의 

기능분석(7종 이상)

․기능 분석을 통하여 다수성 목표형질을 지닌 우량 형질전환체 개발 

(유전자 8종)

- 형질전환 콩의 1차 표현형 분석(유전자 8종) 

- 형질전환 콩의 온실 및 포장 검정을 통한 농업 형질 규명

- 우량 형질전환체 세대 전개 (유전자 8종)

>100

우량 형질전환체의 세대 

전개 및 후대 검정 

(농업형질: ≧120% 

종자수확량, 2종)

․종자 확보 및 후대 검정: 9종의 우수계통(이벤트) 확보

- 선발된 콩 형질전환체의 GMO 포장시험에서 3-4세대 전개를 통한 

농업형질 규명 

- 우량 형질전환 계통(농업형질: ≧120% 종자수확량) 17종 선별

- 다수성 농업형질 우수계통(농업형질: ≧135% 종자수확량) 9종 선별

>100

우량 형질전환체의 GM 

작물 실용화 탐색

․GM 작물 실용화 탐색: 

- 다수성 농업형질 우수계통(농업형질: ≧135% 종자수확량) 9종 선별

- 특허 회피 벡터 제작, 벡터 시스템 점검 등

>100

특허 및 논문 등 지적 

소유권 확보 (18건)

․특허출원/등록 16건   

․논문: 6건 (SCI 학술지 3건) 
>100

제 4 장. 목표달성도 및 관련 분야 기여도

코드번호 D-06

제 1 절. 목표달성도

  가. 목표달성도
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  나. 연차별 목표달성도

    1) 1차년도

구분

(연도)
세부과제명 세부연구목표 연구개발 수행내용

달성도

(%)

1차

년도

(2012)

다수성 콩 품종 
개발용 유용 
유전자 발굴 

기확보 유전자의 기능 

재검정 (4종)

다수성 형질 관련 기확보 유전자의 기능 재

검정 및 추가 기능 검정: ATPG3, ATPG4, 
ATPG7, ATPG8 (총 4종)

100

유용 유전자 2종 발굴

다수성 형질 관련 신규 유용 유전자 발굴 

및 기능 검정 (4종)

- Medicago truncatula로부터 다수성 형질을 

가지는 MtATPG1과 MtATPG2 발굴 및 

기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 

AHL17과 AHL22 발굴 및 기능 검정

200

콩 형질전환용 벡터 제작 

(6종)

기확보 유전자 4종에 대한 콩 형질전환용 

벡터 제작 (각 유전자 당 적용 벡터 2건: 
pB2GW7.0 and pCSEN-IF)

- ATPG3, ATPG4, ATPG7, ATPG8 

신규 유용 유전자 4종에 대한 콩 형질전환

용 벡터 제작 (pCSEN-IF 벡터)

- AHL17, AHL22, MtATPG1, MtATPG2

130

다수성 우량 콩 

형질전환체 개발 콩 형질전환체 4종 생산

기확보 유전자 ATPG3, ATPG4, ATPG7 그

리고 ATPG8에 대한 콩 형질전환 및 형질전

환체 생산 (4종)

- 콩 형질전환: ATPG3, ATPG4, ATPG7 그

리고 ATPG8에 대하여 유전자당 2건의 벡

터를 적용하여 콩 형질전환 (4종)

- 형질전환체 생산: ATPG3, ATPG4, ATPG7 

그리고 ATPG8에 대하여 유전자당 2건의 

벡터를 도입한 콩 형질전환체 생산 (4종) 

- 형질전환체의 유전자 도입 및 발현 분석: 

3종의 유전자, ATPG3, ATPG7 그리고 

ATPG8에 대한 PCR, RT-PCR 혹은 

qRT-PCR 등을 수행하여 형질전환체 분석 

(3종)

- 형질전환체의 종자 생산: 3종의 유전자, 

ATPG3, ATPG7 그리고 ATPG8에 대한 T1 

형질전환 종자 수확 (3종)

100
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    2) 2차년도

구분

(연도)
세부과제명 세부연구목표 연구개발 수행내용

달성도

(%)

2차

년도

(2013)

[1세부]

다수성 콩 품종 

개발용 유용 

유전자 발굴 

기확보 유전자의 기능 

재검정 

기확보 유전자의 기능 재검정 (총 4종, 1차

년도)

기확보 유전자의 추가 기능 분석: 유전자 발

현 조절 및 cytokinin signaling에 대한 기작 

분석 (1~2차년도)

추가 

진행

유용 유전자 2종 발굴

(총 4종, 1~2차년도)

다수성 형질 관련 신규 유용 유전자 발굴 

및 기능 검정 (총 5종, 1~2차년도)

- Medicago truncatula로부터 다수성 형질을 

가지는 MtATPG1과 MtATPG2 발굴 및 

기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 

AHL17과 AHL22 발굴 및 기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 

AMTG1 발굴 및 기능 검정

120

신규 유용 유전자에 대한 

콩 형질전환용 벡터 제작 

(4종)

신규 유용 유전자 4종에 대한 콩 형질전환

용 벡터 제작 (각 유전자 당 적용 벡터 2건: 
pB2GW7.0 and pCSEN-IF)

- AHL17, AHL22, MtATPG1, MtATPG2

150

[1협동]

다수성 우량 콩 

형질전환체 개발 

신규 유전자에 대한 콩 

형질전환체 4종 생산

(총 8종, 1~2차년도)

콩 형질전환체 기능 검정

기확보 유전자 4종 및 신규 유전자 4종 에 

대한 콩 형질전환 및 형질전환체 생산 (총 

8종, 1~2차년도)

- 형질전환체 생산: 기확보 유전자 ATPG3, 
ATPG4, ATPG7, ATPG8, 그리고 신규 유

전자 AHL17, AHL22, MtATPG1, 
MtATPG2에 대하여 콩 형질전환체 생산 

(8종) 

- 형질전환체의 유전자 도입 및 발현 분석: 

생산된 형질전환체에 대한 PCR, RT-PCR 

혹은 qRT-PCR 등을 수행하여 형질전환체 

분석 중 

- 형질전환체의 종자 생산: 생산된 형질전환

체로부터 T1 형질전환 종자 수확 진행 중

형질전환체 기능 검정

- 1차년도 생산 콩 형질전환체 4종에 대한 1

차 기능 검정 

- 1차년도 생산 콩 형질전환체 3종에 대한 

포장 전개

100
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    3) 3차년도

구분
(연도)

세부과제명 세부연구목표 연구개발 수행내용
달성도

(%)

3차
년도

(2014)

[1세부]

다수성 콩 품종 
개발용 유용 
유전자 발굴 

기확보 유전자의 기능 
재검정 

기확보 유전자의 기능 재검정 (총 4종, 1차
년도)

기확보 유전자의 추가 기능 분석: 유전자 발
현 조절 및 cytokinin signaling에 대한 기작 
분석 (1~3차년도)

추가 
진행

유용 유전자 1종 발굴
(총 5종, 1~3차년도)

다수성 형질 관련 신규 유용 유전자 발굴 
및 기능 검정 (총 5종이상, 1~3차년도)

- Medicago truncatula로부터 다수성 형질을 
가지는 MtATPG1과 MtATPG2 발굴 및 
기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 
AHL17과 AHL22 발굴 및 기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 
AMTG1 발굴 및 기능 검정

- 애기장대 AT-hook 유전자와 homology를 
가지는 콩 GmATPGs 분리 및 기능 검정 
진행 중 (9종) 

>100

신규 유용 유전자 1종에 
대한 콩 형질전환용 벡터 

제작 (총 5종)

신규 유용 유전자 5종 및 콩 homology 

(GmATPGs)에 대한 콩 형질전환용 벡터 제
작 (총 14종, 1~3차년도)

- AHL17, AHL22, MtATPG1, MtATPG2 (각 
유전자 당 적용 벡터 2건: pB2GW7.0 and 

pCSEN-IF)

- AMTG1 (pCSEN-IF 벡터 1건)

- GmATPGs 9종 (각 유전자 당 적용 벡터: 
pCSEN-IF 벡터 9건)

>100

[1협동]

다수성 우량 콩 
형질전환체 개발 

신규 유전자에 대한 콩 
형질전환체 1종 생산
(총 9종, 1~3차년도)

기확보 유전자 4종 및 신규 유전자 5종 에 
대한 콩 형질전환 및 형질전환체 생산 (총 
9종, 1~3차년도)

- 형질전환체 생산: 기확보 유전자 ATPG3, 
ATPG4, ATPG7, ATPG8 및신규 유전자 
AHL17, AHL22, MtATPG1, MtATPG2에 
대하여 콩 형질전환체 생산 (8종), 그리고 

신규 유전자 AMTG1에 대한 콩 형질전환 
및 형질전환체 생산 진행 (1종) 

- 형질전환체의 유전자 도입 및 발현 분석: 

생산된 형질전환체에 대한 PCR, RT-PCR 

혹은 qRT-PCR 등을 수행하여 형질전환체 
분석 중 

- 형질전환체의 종자 생산: 생산된 형질전환
체로부터 T1 및 T2 형질전환 종자 수확 
진행 중

100
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구분
(연도)

세부과제명 세부연구목표 연구개발 수행내용
달성도

(%)

[1협동]

다수성 우량 콩 
형질전환체 개발 

콩 형질전환체 기능 검정

형질전환체 기능 검정 (총 8종, 1~3차년도)

- 1차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 2차 
기능 검정 

- 2차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 1차 
기능 검정

100

포장 시험

우량 콩 형질전환체의 농업적 특성 분석 
(총 4종)

- 포장 전개 및 증식 

- 수확 조사

>100



- 155 -

구분
(연도)

세부과제명 세부연구목표 연구개발 수행내용 달성도(%)

4차

년도

(2016)

[1세부]

다수성 콩 
품종 개발용 
유용 유전자 

발굴

기확보 유전자의 기능 
재검정 

기확보 유전자의 기능 재검정 (1~3차년도)

기확보 유전자의 추가 기능 분석: 유전자 
발현 조절 및 cytokinin signaling에 대한 
기작 분석 

추가 진행

유용 유전자 1종 발굴
(총 6종)

다수성 형질 관련 신규 유용 유전자 발굴 
및 기능 검정 (총 14종, 1~4차년도)

- Medicago truncatula로부터 다수성 형질을 
가지는 MtATPG1과 MtATPG2 발굴 및 
기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 
AHL17과 AHL22 발굴 및 기능 검정

- 애기장대로부터 다수성 형질을 가지는 
AMTG1 발굴 및 기능 검정

- 애기장대 AT-hook 유전자와 homology를 
갖는 콩 GmATPGs 분리 및 기능 검정 
진행 중 (9종) 

>100

신규 유용 유전자 1종에 
대한 콩 형질전환용 벡터 

제작 (총 6종)

신규 유용 유전자 5종 및 콩 homology 

(GmATPGs)에 대한 콩 형질전환용 벡터 제
작 (총 14종 18건, 1~4차년도)

- AHL17, AHL22, MtATPG1, MtATPG2 (각 
유전자 당 적용 벡터 2건: pB2GW7.0 

and pCSEN-IF)

- AMTG1 (pCSEN-IF 벡터 1건)

- GmATPGs 9종 (각 유전자 당 적용 벡터 
2건: pENTR and pCSEN-IF)

>100

[1협동]

다수성 우량 
콩 

형질전환체 
개발

신규 유전자에 대한 콩 
형질전환체 1종 생산
(총 10종, 1~4차년도)

기확보 유전자 4종 및 신규 유전자 6종 이
상에 대한 콩 형질전환 및 형질전환체 생
산 (총 10종 이상, 1~4차년도)

- 형질전환체 생산 및 기능 검정: 기확보 
유전자 ATPG3, ATPG4, ATPG7, ATPG8 

및 신규 유전자 AHL17, AHL22, 
MtATPG1, MtATPG2에 대하여 콩 형질
전환체 생산 및 기능 검정(8종) 

- 형질전환 및 형질전환체 생산: 신규 유전
자 AMTG1에 대한 콩 형질전환 및 형질
전환체 생산 (1종), 그리고 신규 유전자
군 GmATPGs 9종에 대해 순차적으로 콩 
형질전환 및 형질전환체 생산 진행 (1종 
이상) 

>100

    4) 4차년도
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구분
(연도)

세부과제명 세부연구목표 연구개발 수행내용 달성도(%)

4차

년도

(2016)

[1협동]

다수성 우량 
콩 

형질전환체 
개발

- 형질전환체의 유전자 도입 및 발현 분석: 

생산된 형질전환체에 대한 PCR, RT-PCR 

혹은 qRT-PCR 등을 수행하여 형질전환
체 분석 중 

- 형질전환체의 종자 생산: 생산된 형질전
환체로부터 세대 진전을 통하여 후대(T1, 

T2, T3 등) 형질전환 종자 수확 진행 중

콩 형질전환체 기능 검정 
(주관공동)

 - 1차년도 생산 콩 형질전
환체에 대한 포장시험 

 - 2차년도 생산 콩 형질전
환체에 대한 2차 기능 
검정

 - 3차년도 생산 콩 형질전
환체에 대한 1차 기능 
검정 

콩 형질전환체 기능 검정 (총 8종, 1~4차년
도)

 - 1차년도 생산 콩 형질전환체 4종에 대한 
포장시험 

 - 2차년도 생산 콩 형질전환체 4종에 대한 
2차 기능 검정 및 3라인에 대한 포장 
시험

 - 3차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 1차 
기능 검정 

>100

우량 콩 형질전환체의 농업
적 특성 분석 (포장시험)

 - 포장 전개 및 증식

 - 수확 조사 

7종의 형질전환체에 대하여 포장 전개 후 
수확조사 완료

 - 포장 전개 및 증식

 - 수확 조사 

>100
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구분
(연도)

세부과제명 세부연구목표 연구개발 수행내용 달성도(%)

5차

년도

(2017)

[1세부]

다수성 콩 
품종 개발용 
유용 유전자 

발굴

유용 유전자 추가 기능 검정

기확보 유전자 및 신규 발굴 유전자의 추
가 기능 검정

 - ATPGs 유전자들의 hormone signaling

에 대한 기작 분석

 - GmATPGs에 대한 기능 검정

추가 진행

[1협동]

다수성 우량 
콩 

형질전환체 
개발

콩 형질전환체 기능 검정  

(주관 공동)

콩 형질전환체 기능 검정 (총 8종)

 - 1차년도 생산 콩 형질전환체 4종에 대한 
포장시험 

 - 2차년도 생산 콩 형질전환체 4종에 대한 
2차 기능 검정 및 3라인에 대한 포장 
시험

 - 3차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 1차 
기능 검정 

 - 4차년도 생산 콩 형질전환체에 대한 1차 
기능 검정 

8종의 형질전환체에 대하여 포장 전개 후 
수확조사 완료

 - 포장 전개 및 증식

 - 수확 조사 

>100

GM 작물 실용화 연구: 2종 
우량 형질전환체 개발

우수계통 9종 선별: 3-4차례의 농업형질 분
석을 통한 ≧135% 수량성을 가진 계통

 - 17종의 우량 형질전환 라인 선별 (농업
형질: ≧120% 이상 종자수확량)

 - 9종의 우수계통(이벤트) (농업형질: ≧

135% 이상 종자수확량)

 - 포장 전개 및 증식

 - 수확 조사 

>100

    5) 5차년도
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제 2 절. 관련분야 기여도

  가. 연구개발 결과의 활용방안

    Chromatin architecture 조절기술을 통한 다수성 형질 관련 유용 유전자의 발굴 및 기능 

검정을 수행하여 이에 대한 지적소유권을 우선 확보하고, 본 유전자들에 대한 기술이전을 통하

여 경제적 이익을 추구할 것이다. 이때 유전자의 기능을 강화하기 위하여 관련 전공자(식물 생

리․생화학자 등)와의 공동연구를 적극 추진할 것이며, 이러한 연구 결과는 유용 유전자의 기술

이전에 있어서 보다 부가가치를 높일 것이다.  

    본 사업을 통해 개발된 다수성 농업 형질을 나타내는 우량 콩 형질전환체와 GM 콩 우수  

계통은 이후 우수계통 육성 및 안정성 평가 등을 추진하여 다수성 GM 콩 품종 개발을 완성하

고자 한다. 한편 본 사업에 적용한 유전자는 다수성 및 생산성 증대 형질의 제공에 있어서 폭

넓은 식물 스펙트럼을 가지므로 타 경제작물 개발에도 적용이 가능하리라 기대된다. 일례로 선

행연구에서 적용된 AT hook domain을 가진 ORE7의 경우 잔디에서 tiller 수의 증가를 유발하

여 생산성 증대 표현형질을 제공하였다. 이러한 사실은 본 사업에 적용하는 유용 유전자는 쌍

자엽 및 단자엽 식물에도 형질 발현을 나타내므로 단자엽의 주요 작물에도 적용이 가능하리라 

판단된다.

    개발되는 다수성 GM 콩 품종은 벡터에 있어서 pSENIF 벡터와 같은 특허 최소화 벡터 적

용 가능 및 유전자에 대한 지적소유권 확보로 특허에 대한 문제점을 최소화할 수 있어 작물의 

실용화에 유익하게 활용할 수 있다. 또한 BASF, 몬산토, 신젠타 등 다국적기업의 최근 종자개

발 전략과 일치하므로 해외 진출에 있어 많은 장점을 가질 수 있을 것이다.  

    유전자 발굴부터 형질전환체 생산, 재배 및 포장 검정에 이르는 완전한 일련의 분자육종체

계를 확립하여 모델링함으로써 분자육종의 모델로 활용할 수 있을 것이다.

  나. 기대성과

   1) 기술적 측면

    Chromatin architecture 조절기술을 통한 다수성 형질 관련 유용 유전자는 유전자의 발현 

조절에 따라 다수성 형질과 녹화 연장의 두 가지 뚜렷한 표현형적 특징을 제공한다. 작물 개발

에 있어서 본 유전자의 적용은 녹화 연장 형질, 그리고 다수성 형질 등 적용 작물의 특성에 따

라 개발할 수 있다는 장점을 제공한다. 따라서 다수성 형질 관련 유용 유전자에 대한 지적소유

권의 확보는 다양한 작물의 개발이 가능하게 하고, 경제적으론 고부가 가치 창출이 가능하게 

하며, 향후 국가 농업생명공학 산업의 경쟁력을 가지는데 일조할 것이다.

    세부적으로 보면 chromatin architecture 조절 관련 유용 유전자의 발굴 및 기능 검정은 식

물의 노화 현상과 다수성 형질에 대한 상관관계를 규명하는데 대한 분자적 기작 해명의 전기

를 만들고, 다른 작물의 개발 형질에 따라 노화 조절, 스트레스 저항성 조절, 혹은 다수성 형질 

조절기술의 개방 등 광범위한 파급 효과가 있을 것이다.
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    그리고 본 사업을 통하여 확보되는 고효율 형질전환 기술 및 우량 형질전환체 개발 시스

템 확립은 관행 교잡 육종에 생명공학기법을 접목한 새로운 분자육종기술의 기초로 활용할 수 

있을 것이다. 

    본 사업을 통하여 확보된 다수성 형질 관련 유전자의 발굴 및 기능 검정, 그리고 다수성 

농업 형질을 나타내는 우량 콩 형질전환체 개발은 지적소유권 확보 후 Science, Plant Cell, 

Plant J, Nature biotech 등과 같은 우수 논문 발표가 가능할 것이다.

    2) 경제․산업적 측면

    최근 20년간의 형질전환기술에 있어서 유전자 재조합 및 형질전환 식물체 개발에 대한 특

허 출원 현황을 조사해 보면, 우리나라는 최근 많은 건수의 특허출원을 하였지만 여전히 미국

의 약 10%정도에도 미치지 못 하고 있는 실정이다. 따라서 본 과제의 다수성 형질 제공에 있

어 탁월한 기능을 가지는 유용 유전자의 발굴 및 형질전환체의 개발은 일차적으로 식물 유전

자를 독점하여 세계 식물 생명공학 사업을 독점적으로 운용하고자 하는 다국적 기업을 견제할 

수 있으며, 식물 생명공학에 대한 국가 간의 경쟁력을 강화시키는데 일조할 것이다. 유전자 변

형 작물 재배규모가 1996년 이후 지속적인 성장세를 나타내고 있고 그 시장 규모 또한 기하급

수적으로 증가할 것으로 추정된다. 따라서 식물의 다수성 형질 관련 유용 유전자를 통한 주요 

작물의 개발은 유전자의 잠재 시장과 신품종 혹은 신기능성 작물 시장, 두 가지 분야에 모두 

관여 할 수 있기 때문에 엄청난 경제적 이익을 제공할 것이다.

    본 과제를 통한 다수성 우량 콩 품종 개발은 다수성 형질 획득 ORE7-콩 형질전환체 개발 

사례에서와 같이 ORE7과 같은 특정 domain을 가진 유전자의 적용도 가능하게 한다. 따라서 

확보 또는 본 사업을 통하여 발굴되는 이러한 특정 domain을 가지는 유전자들의 적용은 보다 

형질이 우수하고 다양한 콩 품종 개발을 가능하게 함으로써, 유전자에 대한 기술이전, 개발된 

품종에 대한 해외시장 진출, 그리고 개발 품종의 기술이전 등 다양한 형태의 실용화가 가능하

게 할 것이다. 이러한 실용화의 다양화는 고부가 가치를 창출하고 국익 창출에 일조할 것으로 

판단된다.

    우량 GM 콩 품종 개발에 대한 우수품종 육성 기술 확립은 국내에서 확보하고 있는 생산

성 증대, 스트레스 저항성, 대사물질 축적 등 농업 형질 적용 가능 유전자의 도입을 통하여 기

후 변화 대처, 생산 안정성, 다수성 등과 같은 다양한 우량 GM 품종 개발을 가능하게 할 것이

다. 

    다수성 콩 형질전환체는 우량 GM 콩 품종 개발이 가능하게 하며, 이를 국내 농가에 보급

하여 고부가가치 창출 및 콩의 안정적 생산에 기여할 것이다.
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제 5 장. 연구개발결과의 활용계획

코드번호 D-07

제 1 절. 연구개발결과의 활용 계획

    Chromatin architecture 조절기술을 통한 다수성 형질 관련 유용 유전자의 발굴 및 기능 

검정을 수행하여 이에 대한 지적소유권을 우선 확보하고, 본 유전자들에 대한 기술이전을 통하

여 경제적 이익을 추구할 것이다. 이때 유전자의 기능을 강화하기 위하여 관련 전공자(식물 생

리․생화학자 등)와의 공동연구를 적극 추진할 것이며, 이러한 연구 결과는 유용 유전자의 기술

이전에 있어서 보다 부가가치를 높일 것이다.  

학술적 측면에서의 활용 방안: 본 과제 수행동안 확보된 유전정보 및 다양한 애기장대 변이체

들은 본사와의 협의 하에 국내 산․학 ․연 기관에 보급하여 유전정보 및 변이체를 통한 식물 생

장․발달 관련 유용 유전자 발굴에 일조하여 국내 농업생명공학 분야의 발전에 도움을 주고자 

한다. 특히 본 과제에서 발굴한 ATPGs 유전자들은 생산성 증대와 녹기 연장, 그리고 스트레스 

저항성 등 다양한 작용 스펙트럼을 가지고 있으므로 이들에 대한 기작 연구는 농업생명공학 

분야의 발전에 일조할 것으로 판단된다.

신품종 및 신기능성 작물 개발:  본 사업을 통해 개발된 다수성 농업 형질을 나타내는 우량 콩 

형질전환체와 GM 콩 우수  계통은 이후 우수계통 육성 및 안정성 평가 등을 추진하여 다수성 

GM 콩 품종 개발을 완성하고자 한다. 이러한 사업 추진전략은 단기적으론 다수성 콩 우수계

통에 대한 기술이전, 그리고 장기적으론 종자 생산으로 인한 종자 산업화의 활성화 및 고부가 

가치 창출이 가능할 것으로 예측된다. 한편 본 사업에 적용한 유전자는 다수성 및 생산성 증대 

형질의 제공에 있어서 폭넓은 식물 스펙트럼을 가지므로 타 경제작물 개발에도 적용이 가능하

리라 기대된다. 흥미로운 점은 본 사업에 적용하는 유용 유전자는 쌍자엽뿐 만 아니라 단자엽 

식물에서도 형질이 발현되므로 주요 경제 단자엽 작물에도 적용이 가능하리라 판단된다.

  가. 산업화 방안

    본 과제의 목표는 다수성 형질 관련 유용 유전자를 고효율 형질전환 시스템이 확립되어 있

는 콩에 도입하여 다수성 농업 형질을 나타내는 우량 콩 형질전환체 개발에 있으며, 세부적 산업

화 방안으로는 다수성 우량 콩 형질전환체를 개발하고, 개발된 우량 형질전환체의 GM 작물 실

용화를 통한 산업화이다. 발굴된 유전자와 개발된 우량 형질전환체의 산업화는 우선 유전자 혹은 

형질전환체에 대한 지적소유권을 확보한 후, 마케팅 홍보를 진행한 후 지적소유권의 기술이전이

라는 단기 사업 전략과 신품종 개발 및 종자 생산이라는 장기 사업 전략으로 나눌 수 있으며 그 

내용은 다음과 같다. 

① 연구산물의 지적소유권 확보: 본 과제를 통해 확보되는 유전자 혹은 형질전환체에 대한 지적

소유권의 확보를 우선으로 한다. 유전자에 대한 지적소유권은 본 사업에서 적용하는 콩뿐만 아니

라 타 작물-식량, 원예, 화훼 작물 등-에 대해 폭 넓은 적용 스펙트럼을 가지므로 그 부가 가치는 

엄청날 것으로 판단된다. 지적소유권의 기술이전에 대한 기술 마케팅은 사업의 신속성 등을 고려
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하여 주관기관인 제노마인(주)에서 사업화를 우선 진행할 것이다.

② 마케팅 홍보: 우리가 확보한 생산성 증대 목표형질 발현 유전자와 다수성 농업형질을 가지는 

콩 형질전환 계통에 대한 기술의 우수성과 차별성을 국내외 학회 및 홍보·전시회에 참가하여 

홍보하고자 한다. 본 연구개발을 통해 확보되는 유전자의 다양한 작물에서의 적용 가능성 및 다

수성 콩 형질전환 계통 개발 및 선별 기술은 미래원천기술로서 기존의 기술과는 우수성과 차별

성을 가져 기술 마케팅에 대한 최대 효과를 가질 수 있으리라 판단된다.

③ 기술이전: 본 과제를 통하여 발굴된 다수성 형질 관련 유전자와 다수성 우량 콩 형질전환체에 

대한 지적소유권에 대한 기술이전은 우선적으로 국내 종자회사를 대상으로 한다. 국외로는 

BASF, 몬샌토, 신젠타 등과 같은 다국적 종자 기업을 대상으로 한다. 국외에 대한 기술이전은 공

동연구와 함께 기술이전이라는 package project로 추진하는 것이 보다 효율성이 높아 이에 대해 

중점적으로 기술 마케팅을 수행할 예정이다. 주관기관인 제노마인(주)는 다국적 기업인 BASF와

의 유용 유전자에 대한 기술이전을 협약한 바 있다. 이러한 기술 마케팅은 본 사업의 연구산물에 

대한 기술이전에 있어 훌륭한 모델이 될 것으로 확신한다. 

④ 다수성 우량 콩 신품종 개발 및 종자 생산: 본 사업에서 개발된 우량 형질전환체는 GM 작물 

실용화 연구를 통하여 종자 생산 시스템까지 구축하고자 한다. 이러한 시스템의 구축까지는 장시

간의 개발 기간이 소요되지만, 개발 성공 시 고부가 가치 창출과 국가 농업생명공학에 대한 경쟁

력 확보 등 경제적 그리고 국가 경쟁력에 대한 효용가치가 높은 매력적인 산업이 될 것이다. 하

지만 이러한 시스템 구축을 통한 종자 생산은 장시간의 기술 개발 기간과 많은 개발 자금이 소

모되므로 벤처기업인 제노마인(주)에서 감당하기엔 힘든 상황이다. 따라서 본 사는 GM 작물의 

실용화 연구에서 이벤트 선발 및 안정성/위해성 평가에 대한 부분은 후속 국책과제 혹은 국내 

종자회사와의 공동 연구를 통하여 다수성 우량 콩 품종 개발을 수행하고자 한다. 이러한 사업 추

진은 고부가 가치 창출과 더불어 국내 콩 공급의 안정화를 제공함으로써 국내 농업의 활성화에 

일조할 수 있을 것으로 판단된다.

⑤ 이러한 사업화 계획을 종합해보면 지적소유권의 확보를 통한 기술이전과 더불어 공동연구를 

추진하는 project packaged가 가장 타당한 형태의 사업화가 될 것이며, 이러한 사업화 로드맵은 

아래 그림과 같다.   

⑥ 사업화를 통한 경제적 기대효과:

(단위 : 백만원)

산업화 기준

 항 목 

종료 

1차년도

종료

2차년도

종료

3차년도

종료

4차년도

종료 

7차년도
계

직접 경제효과 1,000
1)

1,400
2)

 3,000
3)

 5,400

경제적 파급효과 25,500
4)

25,500

부가가치 창출액

합   계 1,000 1,400 28,500 30,900

  1)유전자 기술이전 2건 (5,000백만원/기술이전 1건)

  
2)
형질전환체 기술이전 2건 (7,000백만원/기술이전 1건)

  
3)
우량 품종 개발완료로 7차년도 기준, 품종 개발을 통한 기술이전 혹은 사업화  

  4)우량 품종 개발완료에 따른 외연 확대 적용효과, 7차년도 기준
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                                            그림. 본 사업을 통한 기술 로드맵과 사업화 로드맵

  나. 사업화 타당성 분석

    콩은 식량 및 사료 작물로서의 중요성뿐만 아니라 바이오에너지 개발과 같은 외연 확대를 

통하여 고부가 창출이 가능한 주요 작물이다. 다수성 콩 품종 개발의 사업화 타당성 분석은 일

례로 콩의 외연 확대에 대한 사업화 타당성 분석을 아래 그림에서 제시하였다. 

    따라서 상기의 타당성 분석을 통한 다수성 형질의 유전자 도입을 통한 우량 콩 품종 개발

에 대한 사업 추진은 고부가 가치 창출과 더불어 국내 농업 활성화 및 발전에 일조할 것으로 

판단된다.  
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제 6 장. 연구과정에서 수집한 해외과학기술정보

코드번호 D-08

제 1 절. 콩 시장 규모 및 개발 현황

전 세계 주요 식량자원으로서의 콩 시장 규모 및 현황: 콩은 전 세계의 대표적인 식량 작물로

서 전 세계 수출입 교역시장 규모는 2008년 기준 약 35,132,368천불(수출 규모)/43,754,644천불

(수입 규모)로 매우 큰 시장 규모를 가지고 있다(FAOSTAT, 2011 기준). 이러한 시장 규모는 

전 세계 주요 작물중 하나인 옥수수 시장 규모보다 오히려 큰 것으로 알려지고 있다. 그러나 

한국 시장 규모는 2008년 기준 약 65천불(수출 규모)/ 791,869천불(수입규모)로 열악한 상황이

며, 수출에 비하여 10배 이상의 수입 규모를 가져 심각한 수출입 불균형으로 절대적으로 수입

에 의존하는 실정이다(표 1). 콩의 높은 영양, 다양한 산업소재로의 활용 및 사료작물로서의 가

치 등 국민 생활에 미치는 중요성을 고려할 때, 현재 국내 콩 자급률은 31.7%로 현저하게 낮으

며, 생산기반마저 한반도의 기후변화에 따라 예상되는 가뭄이나 홍수등과 같은 재해에 매우 취

약하여 이에 대비한 신품종개발이 이루어 지지 않을 경우, 심각한 수확 감소피해가 예상되어 

콩의 생산 부족에 대한 국내에서 안정적 생산 기반 확보가 절실히 필요한 상황이다.  

 표 1. 전 세계 콩 시장 규모와 재배 면적 및 한국의 시장 규모와 재배 면적 (FAO 통계, 2011, faostat.fao.org)

Year 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009

World Export value (1000$) 10772162 15577785 15583852 15789456 16134418 22934556 35132368 33105318

Import value (1000$) 12295313 17212345 19584314 18967770 17851012 26390203 43754644 35993409

Area Harvested (Ha) 83637497 91593387 92519724 95276367 90131752 96441295 99372337 102386023

Korea Export value (1000$) 51 111 138 89 54 33 65 116

Import value (1000$) 317995 399203 480300 391449 321381 414664 791869 592158

Area Harvested (Ha) 80447 85270 105421 90248 76267 75242 70265 71422

     

GM 콩 시장 규모 및 현황: 2010년 기준 세계 종자 시장의 40%이상(160억 달러)을 GM 종자 

시장이 점유하고 있으며, 2007년 세계시장에서 차지하는 GM 종자의 비중은 약 20%에 불과하

였으나, 2015년 이후에는 50% 이상을 차지할 것으로 전망되고 있으며, 또한 GM 작물 재배규

모가 1996년 이후 지속적인 성장세를 나타내고 있고 최근의 바이오에너지 작물 개발이 급속도

로 진행되면서 그 시장 규모는 기하급수적으로 증가할 것으로 추정된다(그림 1).

콩의 경우도 마찬가지로 전 세계적으로 GM 콩 재배 면적이 기하급수적으로 증가하고 있다. 

1997년 GM 콩의 점유율은 전체 콩 재배면적의 7.6%를 나타내었으나 2008년에는 GM 콩의 점

유율이 72%를 차지하였다. 미국에서도 마찬가지로 1997년 GM 콩의 점유율은 전체 콩 재배면

적의 4%에 불과하였으나 2008년에는 GM 콩의 점유율이 92%를 차지하였다(그림 2). 2011년 기
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준으로 보면, 전 세계 11개 국가에서 7천5백만 hectar의 면적에서 GM 콩이 재배되고 있다.  

대표적 국가의 GM 콩 재배 면적은 다음과 같다.

       - 브라질; 제초제 저항성 콩 (20.6 million hectares in 2011)

       - 아르헨티나; 제초제 저항성 콩 (19.1million hectares in 2011)

       - 우루과이; 제초제 저항성 콩 (1.1million hectares in 2011) 

       - 미국; 제초제 저항성 콩 (29.2million hectares in 2011)

 

그림 1.  Global Area of Biotech Crops (Clive James, Global Status of Commercialized Biotech/GM Crops: 2011, 
ISAAA) 

그림 2. 미국 및 전 세계 콩 재배면적에 있어서 GM 콩의 재배 점유율 (Global status of Biotech/GM crops, ISAAA, 

2011) 

따라서 시장규모의 기하급수적 성장 양상을 보이고 있는 콩은 식량 및 사료 작물의 수입 대체, 

수출입 안정화를 통한 시장 안정화 및 재배농가 소득증대 효과까지 제공한다는 점에서 GM 작

물의 개발이 상대적으로 많은 장점을 제공하리라 확신하며, 이러한 상황을 종합해 볼 때 GM 
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콩 개발은 선택이 아닌 필수 사항인 것으로 판단된다.

콩 형질전환 기술: 미국은 콩 형질전환 기술 개발을 1980년대부터 시작하여 가장 먼저 형질전

환 기술이 확보되었고 상업적으로 이용 가능한 많은 유전자의 도입이 시도되어 생산되고 있다. 

확보하고 있는 형질전환 기술을 고효율로 진보시키기 위하여 실험적으로는 대학과 기업체에서 

높은 효율의 콩 형질전환 기술개발을 위하여 지속적인 연구가 진행되었고 그 결과 매우 높은 

형질전환 기술이 개발되었다(Olhoft 등, 2003; Paz 등, 2005).

형질전환용 벡터 개발의 경우, 다국적 기업이 대학 혹은 연구기관과 공동 연구를 통하여 벡터 

개발에 집중하고 있으며, 이러한 연구는 모두 특허 등과 같은 지적소유권으로 권리를 확보하고 

있다. 따라서 다국적 기업이 확보하고 있는 벡터의 권리를 회피할 수 있는 형질전환용 벡터 시

스템의 확보가 필수적이라 할 수 있다.

GM 작물의 상용화: 1980년대부터 미국을 중심으로 기술개발이 꾸준히 진행되어 많은 유전자

의 도입이 형질전환을 통하여 시도되었고 그 중에서 제초제 저항성(glyphosate)과 해충저항성

(BT toxin) 유전자 도입된 콩이 전 세계적으로 보급되어 재배되고 있다(Padgette 등 1995; 

Stewart 등 1996).

GM 작물 개발에 있어서 GM작물 1세대는 식용/사료작물의 생산성 증대에 중심을 두었으며, 2

세대는 바이오연료용 에너지작물의 효율 증대에 집중하고 있고, 향후 3세대는 의약품, 경구 백

신 등의 특화된 신기능성 원료로의 개발로 발전해 나갈 것으로 예측된다.  하지만 여전히 식량 

및 사료로서의 수요 증가를 해결하기 위해서 다수성 GM 작물 개발에 집중하고 있는 실정이

다.

그림 3. Monsanto의 다수성 및 스트레스 저항성 작물 개발에 대한 2030 project.

다국적 종자 기업, 특히 Monsanto와 BASF 등은 경작지 감소, 노동력 부족 및 농약과 비료 등



- 166 -

의 투입비용 증가 현상과 개발도상국가들의 경제성장에 따라 식량 및 사료로서의 수요 증가로 

콩을 중심으로 집중적으로 GM 작물 개발을 시도하고 있다(그림 3 참조).  

유전자 발굴 기술: 농업 선진국 및 다국적 종자 기업들은 우량 콩 품종 개발을 위하여 도입 목

표형질로 다수확성, 그리고 기후변화 대응에 집중하여 연구하고 있다.

최근 Medicago truncatula와 콩의 게놈 염기서열이 밝혀짐에 따라 급속도로 콩의 유용 유전자 

발굴에 대한 연구가 집중되고 있다.
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제 7 장. 연구개발결과의 보안등급

코드번호 D-09

보안등급분류 일반과제

결정사유 해당하지 않음
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제 8 장. 연구실 안전조치 이행 실적

코드번호 D-011

제 1 절. 연구실 안정조치 이행 실적

 가. 주관기관: 제노마인(주)

○ 기업의 표준관리시스템(ISO9001)을 통한 참여연구원의 안전교육, 안전사고 방지에 대한 

교육

○ 기업의 사규에 따라 참여연구원의 보험가입 및 건강검진 실시

○ 월1회 이상 연구소 전기 안전점검 실시

○ 실험 폐기물은 폐기물 전문업체를 통해 처리

○ LMO 처리는 LMO 안전처리 규정에 의거 실시 

○ 상기 내용 이외의 부분은 본사가 속해 있는 (재)포항테크노파크의 안전관리시스템을 통해 

안전조치 이행 

 나. 협동기관: 동아대학교

○ 기술적 위험요소 분석

   - GMO 품종 보유

   - 위험성 화학물질 사용

○ 안전관리대책

   - GMO 품종 보관 장소 시건장치 실시 및 폐기 시 고압 멸균 하여 처리

   - 물질안전 보건자료 비치 및 위험물 경고 표지 부착

   - 정기적인 건강검진 실시 (년 1회) 

   - 학교 및 실험실 내 안전교육 실시(년 6시간 이상)

   - 화학약품 및 실험실 안전점검 : 소방안전협회(년 1회)

   - 방사선 안전교육 : 원자력안전아카데미 (년 1회)

   - 연구실안전(연구실안전환경관리자 보수교육): 국가연구안전관리본부(1회/2년)

   - 환경(환경기술인 교육): 환경보전협회(1회/3년)

○ 연구실 안전점검 실시

   - 연구실안저환경조성에 관한 법률에 의거 연구실 일상점검(1회/일), 정기안전점검(1회/

년), 정밀안전진단(1회/2년)을 실시하고 지적사항 발생 시 후속조치 후 결과를 안전관리
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실에 제출.

○ 참여 연구원의 안전관련 교육훈련 시행

   - 연구실 안전환경조성에 관한 법률 제 18조에 의거, 전 직원에 대한 정기안전교육(1회/

반기)을 실시함

   - 교육 방법은 온라인 가상대학을 통하여 안전교육(6시간)을 실시하고, 수강 후 시험에 

응시하여 10문제 중 6문제 이상 맞춰야 교육 이수로 인정함.

○ 연구 내용 및 결과물 안전 확보 

   GMO 식물체 및 종자가 있는 곳은 시건장치 설치 및 경고 스티커 부착하고, 정기적으로 

참여 연구원들을 대상으로 연구 결과의 안전한 관리를 위한 안전교육 실시

○ 연구실 안전 확보 계획 

   참여 연구원들이 안전관련 각종 법규, 규정 및 지침을 준수하도록 하며, 요구되는 안전교

육 및 훈련 실시하며, 보호 장비 및 응급 키트 비치하였으며 인화성 물질 등은 격리된 

곳에 보관한다.

   또한 연구실 책임자 및 안전관리 담당자를 지정하여 실험실 안전을 점검한다. 
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시설번호 제LML08 - 1041호 안전관리 등급 1등급

수입신고 (최근 1년간) 해당 없음

시설번호

제LML08 - 247호

안전관리 등급 1등급제LML08 - 248호

제LML08 - 249호

수입신고 (최근 1년간) 해당 없음

제 2 절. LMO 연구시설 및 수입신고 현황

 

  가. 주관기관: 제노마인(주)

  나. 협동기관: 동아대학교
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제 9 장. 연구개발과제의 대표적 연구실적

코드번호 D-12

번호

구분

(논문/

특허/

기타

논문명/특허명/기타
소속

기관명
역할

논문게재지/

특허등록국가

Impact 

Factor

논문게재일

/특허출원일

사사여부

(단독사사 

또는

중복사사)

특기사항

(SCI여부/인

용횟수 등)

1 특허 식물의 생산성 증대a) 제노마인 국제(PCT) 2014.06.26 중복

2 특허 식물의 생산성 증대b) 제노마인 국제(PCT) 2017.09.28 중복

3 특허 식물의 생산성 증대c) 제노마인 국제(PCT) 2017.09.28 중복

4 논문 Overexpression of 

AtSZF2d) 동아대
교신

저자

Plant 

Breeding and 

Biotechnology

2017.03.01 중복 비SCI

5 논문 Overexpression of a 

Chromatin
e) 동아대

교신

저자

Plant 

Breeding and 

Biotechnology

2017.09.01 중복 비SCI

a) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 ATPG10 단백질과 
그 유전자 및 이들의 용도 (기여도 50%), 출원번호 PCT/KR2014/005700  

b) 식물의 생산성 증대 기능과 노화 지연 기능을 갖는 MtATPG1 단백질과 그 유전자 및 이들

의 용도 (기여도 50%), 출원번호 PCT/KR2017/010855 

c) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 MtATPG2 단백질

과 그 유전자 및 이들의 용도 (기여도 50%), 출원번호 PCT/KR2017/010859

d) Overexpression of AtSZF2 from Arabidopsis Showed Enhanced Tolerance to Salt Stress in 

Soybean, 5(1):1-15 
e) Overexpression of a Chromatin Architecture-Controlling ATPG7 has Positive Effect on 

Yield Components in Transgenic Soybean, 5(3):237-242 
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(주))

이동희, 김국진, 이인철, 김동수 (2010) 식물체의 노화지연 기능 및 스트레스 내성 기능을 갖는 
ATHG1 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 10-2010-0010652 (출원인; 

제노마인(주)) 
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이동희, 이인철, 김국진 (2011) 식물의 노화 지연 기능 및 생산성 증대 기능을 갖는 ATPG8 단

백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 10-2011-0038932, (출원인; 제노마인

(주)) 

이동희, 이인철, 김국진, 김동수 (2011) 식물의 노화 지연 기능 및 생산성 증대 기능을 갖는 

ATPG7 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 10-2011-0038929, (출원인; 

제노마인(주)) 

이동희, 이인철, 김국진, 김동수, 박경목 (2011) 식물의 생산성 증대 기능, 노화 지연 기능 및 

스트레스 내성 기능을 갖는 ATPG4 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 

10-2011-0110593, (출원인; 제노마인(주)) 

이동희, 이인철, 김국진, 김동수, 박경목 (2012) 식물의 생산성 증대 기능, 노화 지연 기능 및 

스트레스 내성 기능을 갖는 ATPG3 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 

10-2012-0016951 (출원인; 제노마인(주)) 

이동희 등 (2013) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는  
ATPG6 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 10-2013-0075018 (출원인; 제
노마인(주))

이동희 등 (2013) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 
ATPG10 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 10-2013-0075022 (출원인; 

제노마인(주)) 

이동희 등 (2014) ORE7 유전자를 이용한 식물 생산성 증대 방법, 식물 스트레스 내성 강화 방
법 및 식물 노화 지연 방법 (기여도 30%), 대한민국 특허출원 10-2014-0132324 (출원인; 제노
마인(주))  

이동희 등 (2015) 식물의 왜화 유도 기능을 가진 폴리펩티드, 이를 암호화하는 폴리뉴클레오티
드 및 이들의 용도. 대한민국 특허등록 10-1556927 (기여도 100%), 3차년도  

이동희 등 (2016) 식물의 생산성 증대 기능과 노화 지연 기능을 갖는 MtATPG1 단백질과 그 
유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원  10-2016-0129693 

이동희 등 (2016) 식물의 생산성 증대 기능, 스트레스 내성 기능 및 노화 지연 기능을 갖는 
MtATPG2 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 10-2016-0129696    

이동희 등 (2017) 식물의 생산성 증대 기능, 노화 지연 기능 및 스트레스 내성 기능을 갖는 
AHL26 단백질과 그 유전자 및 이들의 용도. 대한민국 특허출원 10-2017-0168525 
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[별첨 2]

자체평가의견서

1. 과제현황

코드번호 D-15

과제번호 112124-5

사업구분 농식품기술개발사업

연구분야 식량작물 유전자원·육종
과제구분

단위

사 업 명 농생명산업기술개발사업 주관

총괄과제 기재하지 않음 총괄책임자 기재하지 않음

과 제 명
Chromatin architecture 조절기술을 통한 다수성 

콩 형질전환체 개발
과제유형 (기초,응용,개발)

연구기관 제노마인(주) 연구책임자 이 동 희

연구기간

연 구 비

(천원)

연차 기간 정부 민간 계

1차년도
2012. 12. 21 - 

2013. 12. 20
 280,000  94,000  374,000

2차년도
2013. 12. 21 - 

2014. 12. 20
 280,000  94,000  374,000

3차년도
2014. 12. 21 - 

2015. 12. 20
 280,000  94,000  374,000

4차년도
2015. 12. 21 - 

2016. 12. 20
 280,000  94,000  374,000

5차년도
2016. 12. 21 - 

2017. 12. 20
 280,000  94,000  374,000

계
2012. 12. 21 - 

2017. 12. 20
1,400,000 470,000 1,870,000

참여기업

상 대 국 상대국연구기관

※ 총 연구기간이 5차년도 이상인 경우 셀을 추가하여 작성 요망

2. 평가일 : 2018. 03. 20

3. 평가자(연구책임자) :

소속 직위 성명

제노마인(주) 연구소장 이 동 희

4. 평가자(연구책임자) 확인 :

본인은 평가대상 과제에 대한 연구결과에 대하여 객관적으로 기술하였으며, 공정하게 평가하였음을 확약하며, 

본 자료가 전문가 및 전문기관 평가 시에 기초자료로 활용되기를 바랍니다.

확 약
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Ⅰ. 연구개발실적

※ 다음 각 평가항목에 따라 자체평가한 등급 및 실적을 간략하게 기술(200자 이내)

 1. 연구개발결과의 우수성/창의성

  ■ 등급 : (아주우수, 우수, 보통, 미흡, 불량)

연구개발 목표: 

신규 유용 유전자 6종 발굴, 다수성 농업형질(≧120% 종자수확량) 우량 형질전환체 2종 개발

연구개발 결과:

신규 유용 유전자 14종 발굴, 다수성 농업형질(≧135% 종자수확량) 우수계통(event) 9종 개발

 2. 연구개발결과의 파급효과

  ■ 등급 : (아주우수, 우수, 보통, 미흡, 불량)

Chromatin architecture 조절기술을 통한 다수성 형질 관련 유용 유전자는 다수성 및 생산성 증대 형질

의 제공에 있어서 폭넓은 식물 스펙트럼을 가지므로 타 경제작물 개발에도 적용이 가능하리라 기대된

다. 

본 사업을 통해 개발된 다수성 농업 형질을 나타내는 우수계통은 이후 안정성 평가 등의 GM 실용화 

연구를 통하여 다수성 GM 콩 품종 개발하고자 하며 이러한 다수성 GM 콩 품종 개발은 다국적기업의 

최근 종자개발 전략과 일치하므로 해외 진출에 있어 많은 장점을 가질 수 있을 것이다.  

 3. 연구개발결과에 대한 활용가능성

  ■ 등급 : (아주우수, 우수, 보통, 미흡, 불량)

Chromatin architecture 조절기술을 통한 다수성 형질 관련 유용 유전자는 농업형질의 우수성 때문에 

유용 유전자의 기술이전에 있어서 보다 부가가치를 높일 것이다. 또한 상기 유전자는 다수성 및 생산

성 증대 형질의 제공에 있어서 폭넓은 식물 스펙트럼을 가지므로 타 경제작물 개발에도 적용이 가능하

리라 기대된다. 

본 사업을 통해 개발된 다수성 농업 형질을 나타내는 우수계통은 이후 안정성 평가 등의 GM 실용화 

연구를 통하여 다수성 GM 콩 품종 개발에 적용하고자 한다. 개발되는 다수성 GM 콩 품종은 벡터 및 

유전자에 대한 지적소유권 확보로 특허에 대한 문제점을 최소화할 수 있어 작물의 실용화에 유익하게 

활용할 수 있을 것이다.  

 4. 연구개발 수행노력의 성실도

  ■ 등급 : (아주우수, 우수, 보통, 미흡, 불량)

본 과제의 연구기간내 연구개발 수행 내용에 대한 정성적 연구개발실적 대부분이 100% 이상을 달성하

였으며, 이를 통하여 정량적 연구개발 실적 또한 대부분 100% 이상의 목표 달성도를 가져 연구개발 수

행노력의 성실도는 아주우수 등급으로 판단됨

 5. 공개발표된 연구개발성과(논문, 지적소유권, 발표회 개최 등)
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  ■ 등급 : (아주우수, 우수, 보통, 미흡, 불량)

연구개발성과 목표: 논문 게재 3건(SCI급), 특허출원/등록 15건

연구개발성과 실적: 논문 게재 6건(SCI급 3건), 특허출원/등록 16건, 학술대회 발표 6건

Ⅱ. 연구목표 달성도

세부연구목표 (연구계획서상의 목표) 비중(%) 달성도(%) 자체평가

다수성 형질 관련 유용 유전자 발굴 및 

기능 검정

 - 기 확보된 유전자 4종에 대한 기능 

재검정 

 - 신규 유용 유전자 6종 발굴 및 기능 

검정 

 - 기확보 및 신규 유용 유전자 10종에 

대한 콩 형질전환용 벡터 construct 

제작

 - 특허회피 벡터 construct 제작 및 형

질전환체 기능 분석 

40 >100

다수성 형질 관련 유용 유전자 발굴 및 

기능 검정

 - 기 확보된 유전자 4종에 대한 기능 

재검정 

 - 신규 유용 유전자 14종 발굴 및 기능 

검정 

 - 기확보 및 신규 유용 유전자 14종에 

대한 콩 형질전환용 벡터 construct 

제작

 - 특허회피 벡터 pCSENIF vector 

construct 제작 및 형질전환체 기능 

분석 

콩 형질전환체 생산 및 개발

 - 기확보 및 신규 유용 유전자 10종에 

대한 형질전환 및 형질전환체 생산 

 - 생산된 콩 형질전환체 7종 이상에 대

한 기능 분석 

 - 다수성 농업 형질(≧120% 종자수확

량)을 지닌 우량 콩 형질전환체 2종 

개발 

 - 특허회피 벡터 construct를 도입한 형

질전환체 기능 및 표현형 검정 확인 

40 >100

콩 형질전환체 생산 및 개발

 - 기확보 및 신규 유용 유전자 14종에 

대한 형질전환 및 형질전환체 생산 

 - 생산된 콩 형질전환체 8종 이상에 대

한 기능 분석 

 - 다수성 농업 형질(≧135% 종자수확

량)을 지닌 우량 콩 우수계통 9종 개

발 

 - pCSENIF 벡터 construct를 도입한 

형질전환체 기능 및 표현형 검정 확

인 
지적소유권 확보

 - 15건의 특허 출원/등록  

 - 3건의 SCI급 학술지 게재 

20 >100

지적소유권 확보

 - 16건의 특허 출원/등록  

 - 6건의 학술지 게재 (SCI급 3건)

합계 100점 >100
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Ⅲ. 종합의견

1. 연구개발결과에 대한 종합의견

연구개발 결과의 정성적, 그리고 정량적 목표에 대하여 100% 이상의 목표달성도를 가져 전체적으로 연

구개발결과가 아주 우수한 것으로 판단됨.

2. 평가시 고려할 사항 또는 요구사항

3. 연구결과의 활용방안 및 향후조치에 대한 의견

Chromatin architecture 조절기술을 통한 다수성 형질 관련 유용 유전자는 다수성 및 생산성 증대 형질

의 제공에 있어서 폭넓은 식물 스펙트럼을 가지므로 타 경제작물 개발에도 적용이 가능하리라 기대된

다. 본 연구팀은 상기 유전자를 콩뿐 만 아니라 국화, 잔디 등에도 도입하여 생산성 증대 농업형질을 

가지는 우수 품종 개발에 적용하고자 한다.

본 사업을 통해 개발된 다수성 농업 형질을 나타내는 우수계통은 이후 안정성 평가 등의 GM 실용화 

연구를 통하여 다수성 GM 콩 품종 개발을 수행하고자 한다. 이러한 연구 진행은 장기적 관점에서 수

행되어야 하므로 후속 국책과제 또는 국내 기업과의 공동연구를 통하여 진행하고자 한다. 이러한 저략

은 다국적기업의 최근 종자개발 전략과 일치하므로 해외 진출에 있어 많은 장점을 가질 수 있을 것이

다.  



주 의

 1. 이 보고서는 농림축산식품부에서 시행한 농생명산업기술개발사업의 연구보고서입니다.

 2. 이 보고서 내용을 발표하는 때에는 반드시 농림축산식품부에서 시행한 농생명산업기술개

발사업의 연구 결과임을 밝혀야 합니다.

 3. 국가과학기술 기밀유지에 필요한 내용은 대외적으로 발표 또는 공개하여서는 아니됩니다.
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